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死後経過時間(post mortem interval; PMI)や pHなどを管理することで一定の保証ができると考え
られているが、臨床サンプルに関して生化学的パラメーターの死後経時変化を検討することは
極めて稀である。そして死後脳サンプルは老齢患者から提供されたものも多く、疾患の




























































































1. 第一章 患者リクルート、ならびに組織サンプル収集 





一群のサンプル採取は 2005年 4月より 2006年 4月まで、患者 15例、健常人コントロール 19
例、また第二群の収集は、2007年 4月より 2008年 5月の期間に患者 19例、健常人コントロー
ル 22例に対して行われた（表 1）。 
患者、健常人コントロール検体共に、同一検体からリンパ球細胞、ならびに嗅上皮組織採取を
行った。リンパ球は採血した 15 mLの全血より Ficoll分画法により行った。単離したリンパ B
細胞は、Epstein Barrウィルスの感染を通して不死化し、リンパ芽球(Lymphoblastoid cell; LB)と
して樹立した（以上、リンパ球単離からの操作はジョンズホプキンス大学研究中核施設
Genetics Medicine Laboratoryにて実施）。嗅上皮組織片(Olfactory epithelium; OE)採取は、耳鼻咽
喉科 Dr. Sandra Linにより行われた。施術は以下の通りである。リドカイン 4％(Xylocaine)なら
びにオキシメタゾリン 0.05％(Afrin)の鼻腔内噴射の後、1/100,000エピネフリン含有リドカイン
1％注射による局所麻酔を施した。麻酔後すぐに内視鏡により鼻腔上側を確認、嗅上皮が位置す
る鼻中上隔(upper septum)を同定した。鉗子を用い、約 1 mm x 2~3 mmの嗅上皮を含む組織片を
片側二片、両側より計四片を採取した。第一群に関しては全ての組織片に対し固定作業を施し、
主として免疫染色学的検討に備えた。固定作業は、PBS溶解 4%パラホルムアルデヒド溶液中
へ一昼夜おき、翌日 20%ショ糖溶液へ置換、さらに一昼夜処理した。固定済組織片は Optimal 



























学協会により定義された Diagnostic and Statistical Manual of Mental Disorders - Fourth Edition 
(DSM-IV)を基に評価を行った。すべての被検体は Structured Clinical Interview for DSM-IV Axis I 
Disorders - Clinician Version (SCID-I)が施された。患者群に関しては更に Dr. Cascellaにより
Scales for the Assessment of Positive and Negative Symptoms (SAPS and SANS) [15]が評価された。
健常人コントロールを含む全検体に対する嗅覚機能評価は UPSITを用いて行った。UPSITは 40


















おける t検定の結果 p = 0.012を示し有意であった（図 2）。また嗅覚機能と臨床症状との相関
性について線形回帰モデルにて解析した結果、SANS totalとの間において決定係数 R2 = 0.43と





























































トを含むグリア細胞、そして支持細胞を同定するアプローチとして in situ hybridization法を試み
た。本研究では、成熟嗅神経細胞マーカーである olfactory marker protein (OMP)と支持細胞マー
カーである cytochrome P450, family 2, subfamily A, polypeptide 6 (CYP2A6)に関する予備検討を実
施した[23] [24]。二つ目は遺伝子発現変動が見られた細胞の分化段階を同定することである。
げっ歯類にて同定された嗅上皮組織に対する神経分化マーカーとして、SRY (sex determining 
region Y)-box 2 （SOX2、神経幹細胞）、nerve growth factor receptor（NGFR、神経前駆細胞）、
tubulin beta 3（TUBB3、未成熟嗅神経細胞）、OMPなどが報告されている[24] [25]。本研究で
は、免疫染色法を用いた NGFRそして OMP検出に関して基礎検討を行った。 
 
「方法」 
①in situ hybridization 
採取した嗅上皮組織片は O.C.T. compoundへ包埋し、ドライアイスにて冷却したアセトン中に
て急速凍結した後、使用まで-80C°にて保存した。染色用切片は嗅上皮神経層を含む断面となる
ようにクライオスタットにて 10 m厚にて作製した。検討した遺伝子 cDNAは、ヒト OMP 
(NM_006189)ならびにヒト CYP2A6 (NM_000762) である。OMP cDNAは qPCR-Script Amp 
SK(+)プラスミドへクローニングし、CYP2A6 cDNAは pCR-BluntII-TOPOプラスミドへ組み込
んだ。ラベル化プローブ作製には、直鎖化した各遺伝子 cDNAに対していずれのプラスミドへ
も搭載されている T7もしくは Sp6を転写プロモーターとして使用し、DIG RNA Labeling Kit 
(Roche Applied Science)にてジゴキシゲニン (DIG)ラベル化したセンス、ならびにアンチセンス
cRNAプローブを合成した。合成したプローブはリチウム沈殿の後、ジエチルカーボネート 
(DEPC)処理水に溶解した。嗅上皮切片前処理は以下の通りである。PBS溶解 4%パラホルムア
ルデヒド(PFA) 15分→Protease K処理 10分→0.2M塩酸 10分→0.1M Triethanolamine/Acetic 
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anhydrateによるアセチレーション処理 1分→60 ~ 100%段階的エタノールによる脱水処理。嗅上
皮切片は、ハイブリダイゼーション溶液 (50%  Formamide、10mM Tris、200g/mL Yeast tRNA、
10% Dextran sulfate、1x Denhardts、600mM NaCl、0.25% SDS, 1mM EDTA)中へ DIGラベル化
cRNAプローブを 4 ng/mLにて添加し 18時間結合反応させた後、段階的 SSC(5 x ~ 0.1 x)による
洗浄操作を行った。検出にはアルカリフォスファターゼ(AP)共役坑 DIG抗体を反応させた後、




採取した嗅上皮組織片を PBS溶解 4%PFA溶液へ一昼夜おき、翌日 20%ショ糖溶液へ置換、さ
らに一昼夜処理し組織固定とした。O.C.T. compoundへ包埋した後、クライオスタットにて 20 
m厚染色用切片を作製した。抗原抗体結合反応は、0.05% Tween-20含有 TBS溶液に、抗 OMP
抗体 (#10001, Wako US)を 12,000倍希釈にて、また抗 NGFR抗体 (N5408, Sigma)を 1,000倍希釈










粘膜下層組織中 nasal glandの腺部分にも染色が認められた。 
また免疫組織染色の結果、NGFRの発現が嗅上皮神経 basal領域に強く認められた（図 6, a）。
OMPによる染色は神経層広範に広がって見られ、この結果は上述の in situ hybridizationで検出






































3-2. 第二節 ヒト嗅上皮組織由来プライマリ細胞株樹立 
「目的」 




















方法はげっ歯類にて報告された方法を参考とした [28] [29] [30] [31]。検体より採取した嗅上皮
組織一片へ直ちに Dispase II (Roche Applied Science) 2.4 U/mLを添加し、37℃温浴中にて 45分間
攪拌し反応させた。Collagenase Hを 0.25 mg/mLを加え、消化反応を更に 10分間継続した。マ
イクロピペットにて更に細胞を解離させ、増殖培地(10% FBS添加 DMEM)にて一度洗浄後、ポ
リリジンを被膜加工したプレートへ播種した。一昼夜後、細胞培養液上清を無加工プレートへ
再播種した。以後 0, 2, 7, 15日間培養上清を再培養することで接着細胞を段階的に回収し、Day 




total RNAを抽出した(Qiagen RNeasy Mini Kit)。Total RNA 1 gから oligo-dTプライミングを用
いた逆転写反応により cDNAを合成した(SuperScript III first Strand cDNA Synthesis Kit, 
Invitrogen)。逆転写 cDNAサンプルは 1:500希釈し、Real-time quantitative PCR (RT-qPCR)へ供し
た。RT-qPCRはジョンズホプキンス大学 The Genetic Resources Core Facility (GRCF)施設にて
ABI PRISM 7900HT(Applied Biosystems)を使用し、SYBR Green法(Invitrogen SYBR GreenER)にて
実施した。嗅上皮マーカーとして検討した遺伝子 OMP（成熟嗅上皮神経マーカー）、TUBB3 
（未成熟嗅上皮神経マーカー）、NGFR （神経 progenitor/precursorマーカー）、CYP2A6
（sustentacular、支持細胞）、aldehyde dehydrogenase 1 family, member A3 ALDH1A3 （Nasal 
submucosa、鼻腔粘膜組織）、regenerating islet-derived 3 gamma REG3G （Respiratory epithelium、
呼吸上皮）、に加えて、神経細胞としてのキャラクタリゼーションのために検討した遺伝子と
して、ドーパミン受容体 1, 2, 3, 4 (DRD1, 2, 3, 4), グルタミン酸受容体 ionotropic (GRIN1, 2A, 2B, 
2C, 2D, 3A, 3B, GRIA1, 2, 3, 4), グルタミン酸受容体 metabotropic (GRM1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8), アミ
ノ酪酸(GABA)受容体 (GABRA1, 2, 3, GABRB2, 3, GABRR1, 2, 3, GABRG2, GABRQ)に関して発
現検討を実施した。全ての遺伝子に対する qPCRプライマーセットは 1 exon内にデザインし、
プライマーセットは dissociation curveから ampliconの正確性を評価した。定量スタンダードに






統合失調症患者#17を用いた予備検討の結果、Day 0, 2, 7, 15どの細胞においても増殖に関して
差は認められなかった。そして各 Day細胞の 6-well plateから回収した total RNA抽出に関して











検討を実施した。その結果、ドーパミンに関しては DRD4（図 9, a）、グルタミン酸に関して
は GRIN2A、2D、3B、GRIA1、3（図 9, b, c）、GABAに関しては GABRA3、GABRQに関して












































































った。RNA抽出に関しては、第一群サンプルでは PFA固定組織向けに最適化された Paradise 
Reagent System (Arcturus)を用いて実施した。また第二群サンプルに関しては、微量 RNA抽出に
適し、かつゲノム DNA除去を確実とするため DNaseI処理を溶液中で行う RNAqueous Kit 
(Ambion)を用いた。抽出した total RNAサンプルは Quant-iT RiboGreen (Molecular Probes)により
濃度を測定し、また Bioanalyzer RNA6000 Pico Kit (Agilent)を用いて RNA integrity number (RIN)
を評価した。 
嗅上皮神経濃縮評価に用いた RT-qPCR法は以下の通りである。嗅上皮テストサンプルから抽出
した total RNA 100 ngを用いて逆転写反応(SuperScript III first Strand cDNA Synthesis Kit, 
Invitrogen)により single strand cDNAを合成し、cDNA溶液は 50倍希釈して SYBR Greenシステ




















total RNAを抽出した。その結果、収量は 80 ng以上の範囲を示し、以後予定する qPCRならび
にマイクロアレイ試験に際して十分であると考えられた（図 12, a, 1st set）。しかしながら RNA
の質を検討した Bioanalyzer 2000での RIN測定結果、平均 2.8、範囲 1.7 ~ 5.2という低値であっ



















RNAqueous (Ambion)を用いて行った。RIN測定の結果、図 12, b, Testに示したようにテスト嗅
上皮サンプルにおいて RIN 5.0 ~ 7.7という高い値を得ることに成功した。この結果を受けて、
第二群サンプルの調製を実施した。その結果、収量に関して第一群サンプルと同レベルを確保
し、かつ RIN平均 7.0、範囲 5.5 ~ 8.7を示し、ばらつきが少なく、安定して高質な RNAを取得




した。高質を示したテスト生検 RNAサンプルの一部を用い、LCM操作前 (Whole section)、操
作後の嗅上皮神経組織 (Microdissected OE)、また残った鼻腔粘膜組織 (Submucosa)を比較検討サ































ながら、RIN平均 7.0、範囲 5.5 ~ 8.7という飛躍的な向上を達成し、マイクロアレイ試験に向け
て十分高質な RNAを確保することに成功した。 





















向けて、第二群サンプルでは RINを指標にした品質管理において一定の目安となる RIN 6以上





























上述 3-3にて調製した嗅上皮組織より単離・濃縮した嗅上皮神経組織 total RNAサンプル（第一
群：統合失調症患者 16例、健常人コントロール 17例、第二群：統合失調症患者 19例、健常人
コントロール 19例）を用いて、Affymetrix社 cDNAマイクロアレイプラットフォームによる遺
伝子発現変動解析を行った。第一群サンプルに関しては、total RNAサンプル 20 ~ 100  ngより
GeneChip Expression 3'-Amplification Two-Cycle cDNA Synthesis Kit (Affymetrix)ならびに
MEGAscript T7 (Ambion 1334)を用いて oligo-dTプライミングによる cDNA合成、ならびに 2サ
イクルによる増幅を施し、IVT Lebeling 3'-Amplification Reagents (Affymetrix)によりビオチンラ
ベル化 cRNAを合成した。最終的なラベル化 cRNAは 30 g以上と十分な収量を示した。金属
媒体存在下でのフラグメンテーション反応の後、15 gのラベル化 cRNAを cDNAマイクロア
レイチップへ適用させた。マイクロアレイプラットフォームには X3Pチップ (Affymetrix)を用
いた。X3Pチップはオリゴヌクオチドプローブ配列に関して、通常使われる poly-A開始点 3末
端より 600 bpより短い 300 bp以内の配列を用いてデザインされており、FFPEによる固定処理
を施したサンプルなど、RNA integrityが保存されていないサンプルに適したアレイである。第
二群サンプルに関しては、高品質かつ微量 RNAからの転写産物増幅へ適した WT-Ovation RNA 
Amplification (NuGEN)を用い 10 ngの total RNAからビオチンラベル化 cDNA合成を行った。ラ






Bioconductorプロジェクトより引用した。統計解析に先立ち Quality control (QC)実施し、解析に
供するアレイセットを選択した。RINを指標とした RNAの質に関する検討に加えて、プローブ




施した。この方法は RNA integrityに加えて cRNA labelingの品質を示唆することができる。ア
レイより得られる全シグナルは Density plot、Box plot、Scatterplotを用い精査し、シグナル強度
を GeneChip pseudo color imageにより可視化し、チップ上の特異的位置における偏りなど問題
の有無を確認した。全てのシグナル強度は GeneChip Robust Multi-array Average (GCRMA)を用い、
変位値(Quantile) により正規化した。更に、Multidimensional scaling (MDS)ならびに Principal 
component analysis (PCA)により異常値を示すアレイを同定し、解析から除いた。正規化シグナ



















断されたアレイチップとして患者 6例(#4, 9, 13, 15, 16, 19)、健常人コントロール 6例(#8, 10, 11, 
16, 16, 20)を選び（図 14, d）、GCRMAを用いたシグナル正規化を通して、統計解析を含む高次
解析を実施した。 
正規化シグナルは Significant analysis of microarray (SAM)により統計処理し、発現変動プローブ









Gene Ontology解析を行い、Cellular component 、Biological process 、Molecular functionのカテゴ
リー中、後者 2つに着目し、上位 100位までのカテゴリーを表 6に示した。その結果、上述の
発現変動上位遺伝子を反映し、リボゾーム関連として GO:05840 (ribosome)、 GO:03735 
(structural constituent of ribosome)、 GO:05843 (cytosolic small ribosomal subunit)、 GO:05842 
(cytosolic small ribosomal subunit)、 GO:00028 (ribosomal small subunit assembly and maintenance)が
含まれ、抗原提示に関与する免疫細胞表面分子として GO:19884 (antigen presentation, exogenous 
antigen)、GO:19886 (antigen processing, exogenous antigen via MHC class II)、GO:45012 (MHC class 
II receptor activity)、GO:19882 (antigen presentation)、GO:42612 (MHC class I protein complex)、
GO:30106 (MHC class I receptor activity)、GO:19885 (antigen processing, endogenous antigen via 
MHC class I)、GO:19883 (antigen presentation, endogenous antigen)、GO:42289 (MHC class II protein 
binding)、またミトコンドリア機能・酸化ストレスに関連して GO:16174 (NAD(P)H oxidase 





まり転写産物の 3’ にフォーカスしてデザインされたプローブを搭載した Affymetrix X3Pではな
く、Whole genome transcriptに最も汎用される Affymetrix HG-U133Plus2.0プラットフォームを採
用した。このプラットフォームでは転写産物 3’から 600 bpに渡る上流領域を用いて、網羅的発
現変動解析に最適化されたプローブを搭載しており、より信頼のおけるデータ取得が期待でき
る。第一群サンプル解析と同様の QC解析の結果、患者群 18例、健常人コントロール 14例か
らのチップに関して解析を実施した。統計解析の結果、p値 0.05未満、発現変動幅 50%以上を
満たす遺伝子として 2634プローブが見出された。機能グループ解析の結果は表 7に示したよう
に、GO:05739 (mitochondrion)、GO:05840 (ribosome)、GO:0008137 (NADH dehydrogenase 
28 
 
(ubiquinone) activity)、GO:06120 (mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone)、GO:05747 
(mitochondrial respiratory chain complex I)、GO:03779 (actin binding)、GO:19882 (antigen processing 








まず技術的な観点から、全アレイサンプルに対する GeneChip Operation Software (GCOS)による
簡易 QC解析において、第一群サンプルからは Scaling factor 11.15、プローブ発現 P判定 29.1%
































































r算出、ならびに Ingenuity Pathways Analysis (IPA)を用いて、遺伝子発現変動と相関を示す遺伝




析を実施した。その結果、UPSITスコアと p値 <0.05で相関を示した遺伝子として 277見出さ
れた（表 8）。そのうち正の相関を示した遺伝子は 77、負の相関は 200遺伝子であった。この










る 4遺伝子（群）が含まれていた。eukaryotic translation initiation factor (EIF) 3コンプレックスに
31 
 
含まれる EIF3E (r = -0.674, p = 3.25E-02; r = -0.753, p = 1.19E-02)ならびに EIF3F (r = -0.657, p = 
3.91E-02)、そして ribosomal proteinである RPS6 (r = -0.641, p = 4.56E-02; r = -0.651, p = 4.15E-02)
や、alcohol group acceptor phosphotransferase機能グループ (CDK8, r = -0.718, p = 1.93E-02; 















とに、 解析で抽出された Alcohol group acceptor phosphotransferase機能グループ (CDK8, 























4-1. 第一節 ヒトリンパ芽球細胞における cDNAマイクロアレイ遺伝子発現変動解析 
「目的」 
統合失調症を含む精神疾患における精神症状に対する診断は、主にアメリカ精神医学会が中心
となって作成された「精神障害の診断と統計の手引き」(Diagnostic and Statistical Manual of 
Mental Disorders, DSM)、もしくは世界保健機関(WHO)が作成した「疾病及び関連保健問題の国
























第一章 1-1で述べたように、リンパ球細胞より Epstein-Barr virus感染を通して、リンパ芽球細
胞を樹立した。細胞はウシ胎児血清 10%添加した RPMI1640培地にて維持した。第一群検体よ
り統合失調症患者由来細胞 20株、健常人コントロール 20株に関して、増殖フェーズにある細
胞 1x107より Qiagen RNeasyを用いて total RNAを抽出した。Agilent Bioanalyzer2100 RNA6000
を用いて RINを測定し、RNA integrityを確認した。 Total RNA 5 gより、GeneChip Expression 
3'-Amplification One-Cycle cDNA Synthesis Kit (Affymetrix)を用いて oligo-dTプライミングによる
cDNA合成、IVT Lebeling 3'-Amplification Reagents (Affymetrix)によりビオチンラベル化 cRNAを
合成した。最終的なラベル化 cRNAは 30 g以上と十分な収量を示した。金属媒体存在下での







Bioconductorプロジェクトより引用した。統計解析に先立ち Quality control (QC)実施し、解析に
供するアレイセットを選択した。RINを指標とした RNAの質に関する検討に加えて、プローブ
セットに含まれる 3’ - 5’ ポジションを利用し、RNA分解程度を検討した。Bioconductorに含ま
れる"AffyRNAdeg"、"summaryAffyRNAdeg"、ならびに "plotAffyRNAdeg"機能を用いて実施した。
この方法は RNA integrityに加えて cRNA labelingの品質を示唆することができる。アレイより
得られる全シグナルは Density plot、Box plot、Scatterplotを用い精査し、シグナル強度を
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GeneChip pseudo color imageにより可視化し、チップ上の特異的位置における偏りなど問題の有
無を確認した。全てのシグナル強度は GeneChip Robust Multi-array Average (GCRMA)を用い、変




用いた FDR < 0.05とした p値によるリスト化ならびに、Gene ontologyを用いた機能グループ解




統合失調症患者 19例中 12例、健常人コントロール 19例中 17例を選び統計解析を行った。そ
の結果、p値< 0.05、発現変動幅 100%以上を示した 323プローブセットを見出した（表 9）。






ミトコンドリアに関連する機能グループとして GO:05739 (mitochondrion)、GO:05761 
(mitochondrial ribosome)、 GO:05743 (mitochondrial inner membrane)、GO:01836 (release of 
cytochrome c from mitochondria)、GO:30150 (protein import into mitochondrial matrix)、GO:15986 
(ATP synthesis coupled proton transport)、GO:46961 (hydrogen-transporting ATPase activity, rotational 
mechanism)、GO:16469 (proton-transporting two-sector ATPase complex)、GO:06118 (electron 
transport)、GO:46933 (hydrogen-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism)、GO:09055 
(electron carrier activity)、GO:03954 (NADH dehydrogenase activity)、GO:08137 (NADH 
dehydrogenase (ubiquinone) activity)、GO:06099 (tricarboxylic acid cycle)と多数の関連したエントリ
ーが見出された（表 10、青色）。特に GO:05739に関しては 8.95e-62という非常に有意な差を
見出した。このカテゴリーに含まれる 940 遺伝子中、271 遺伝子が p < 0.05 を示した（表 11）。


























RNAスプライシングに関与する機能グループとして、GO:00398 (nuclear mRNA splicing, via 
spliceosome)、GO:08380 (RNA splicing)、GO:30529 (ribonucleoprotein complex)、GO:05681 
(spliceosome complex)、GO:03723 (RNA binding)、GO:50684 (regulation of mRNA processing)を見
出した（表 10、橙色）。特に GO:00398に関しては 1.40e-10という非常に有意な差を示し、291
プローブセット中 p < 0.05を示した遺伝子は 84であった（表 11）。その中でも筋緊張性ジスト
ロフィー（Myotonic dystrophy、DM）の原因遺伝子として同定された RNA結合タンパク遺伝子












































































































本試験へは、統合失調症患者 8例、健常人コントロール 8例の計 16例のリンパ芽球細胞株を用
いた。細胞内 ATP濃度測定には、3x103/wellの細胞密度で通常の培養条件であるグルコース濃
度(1,000 mg/mL)ならびに高グルコース(4,500 mg/mL)へ縣濁後 96-wellプレートへ播種し、細胞




活性酸素（Reactive oxygen species, ROS）測定に関しては、1x106/wellの細胞密度で同様の 2種
類のグルコース濃度（1,000 mg/mL ならびに 4,500 mg/mL）へ縣濁後 96-well プレートへ播種し、
24時間後に活性酸素検出試薬である CM-H2DCFDA (Chloromethyl-2’,7’-
dichlorodihydrofluorescein diacetate, MolecularProbes)を用いた。本試薬はその中に含有する acetate 
groupが細胞内のエステラーゼで切断され、かつミトコンドリア内の superoxideにより酸化され
ることで蛍光物性 Ex492-495/Em517-527の性質を持つことを利用して、細胞内の superoxideを












その結果、統合失調症患者、健常人サンプルそれぞれ 7637 ± 300、7579 ± 807を示し、高グル
コースという培養条件下においても変化は観察されなかった（図 18、b）。 
次に細胞内活性酸素を測定した。通常グルコース濃度においては、統合失調症患者 2.32 ± 0.26 
fluorescence unit、健常人 2.34 ± 0.25を示し、ほぼ同程度の superoxide anion量を示したのに対し、
高グルコースへ暴露した細胞群においては、6.01 ± 0.40ならびに 3.97 ± 0.15を示し、superoxide 
anion発生量は通常グルコース条件下と比較し、全体として亢進し、更に統合失調症患者群にお






































が強く示唆されている。4-1にて発現変動が見出された RNA結合タンパクである CUG-binding 






本試験へは、統合失調症患者 8例、健常人コントロール 8例の計 16例のリンパ芽球細胞株を用
いた。細胞は、ミトコンドリア機能検討で実施時に準じ、通常グルコース濃度 1,000 mg/mLも
しくは高グルコース 4,500 mg/mL下へ 2x107/6-wellの細胞密度で暴露させた。24時間後に total 
RNAを回収し(RNeasy Mini, Qiagen)、逆転写反応(SuperScript III First Strand Synthesis Kit, 
Invitrogen)により single strand cDNA合成の後、NR1スプライスバリアント検出のための PCR反
応へ供した。NR1エクソン 22に存在するスプライシングアクセプターサイトの選択により、
NR1もしくは NR2、また NR3もしくは NR4のスプライシングが可能となることが示されてい
る[81]。PCRプライマーは、NR1-F(5’-AAGCTGCATGCCTTCATCTG-3’)と NR1-R1(5’-
CCCTCCTCCCTCTCAATAGC-3’)の組み合わせにより NR1ならびに NR2を検出、また NR1-F
と NR1-R2(5’-CTGACCGAGGGATCTGAGAG-3’)の組み合わせにより NR3ならびに NR4をそれ
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ぞれ同時に検出するデザインとした（図 20）。PCR反応は DNA合成酵素に Taq enzyme
（Invitrogen）を用い、プライマー濃度 200 M、PCR反応条件は酵素活性化を 94℃5分、94℃
30秒－58℃30秒－72℃1分の PCR反応を 36サイクル、Extension反応を 72℃を 10分行った。
アガロースゲル電気泳動、エチジウムブロマイドによる染色後、増幅フラグメントを検出し、









と NR1-2、ならびに NR1-3と NR1-4の対における、それぞれのバリアントの比として計算した。 
リンパ芽球細胞をグルコース変動条件下におき、そのスプライシングに対する影響を検討した。
通常グルコース条件下において、まず NR1-1の含有率は統合失調症患者群、健常人コントロー
ルそれぞれ 84.8 ± 5.6 %、84.0 ± 4.5 %、NR1-2はその 100%より引いた数値になり、それぞれ
15.2 ± 5.6 %、16.0 ± 4.5 %、更に NR1-3に関して同様にそれぞれ 25.2 ± 7.9 %、29.0 ± 2.4 %、
NR1-4に関しては 74.8 ± 7.9 %、71.0 ± 2.4 %を示し、どのバリアントに関しても群間での違いは
見られなかった（図 21）。次に高グルコース暴露による影響を検討した。上記と同様統合失調
症患者、健常人コントロールの順で、NR1-1が 74.9 ± 7.2 %、76.0 ± 6.8 %、NR1-2に関しては
25.1 ± 7.2 %、24.0 ± 6.8 %であり、NR1-3は 27.2 ± 5.9 %、42.7 ± 5.1 %、それから NR1-4につい
ては 72.9 ± 5.9 %、57.3 ± 5.1 %という結果であった（図 21）。高グルコース培養下において
NR1-1/1-2にほどんど違いが見られなかったことに対して、NR1-3/1-4に関しては t-testの結果、
統合失調症患者と健常人コントロール間で p = 0.066という傾向を示した。また健常人コントロ
ールサンプルでの通常グルコースと高グルコースにおける比較でも p = 0.071と傾向を見せ、高












含有量が上昇する傾向が見られた。NR1-3は Exon 21 （C1カセット）ならびにスプライシング






































本試験へは、統合失調症患者 8例、健常人コントロール 8例の計 16例のリンパ芽球細胞株を用
いた。細胞は、ミトコンドリア機能検討時に準じ、通常グルコース濃度 1,000 mg/mLもしくは
高グルコース 4,500 mg/mL下へ 2x107/6-wellの細胞密度で播種した。24時間後に RIPA溶解液を
用いて、全細胞溶解液を調製した。ウェスタンブロット法によるメチル化ヒストン検出は以下




H3K4Me3 (ab8580) 1:2,000、H3K9Me3 (Abcam, ab8898) 1:1,000、 H3K36Me2 (Upstate 07-369) 
1:2,000、 H3 (ab1791) 1:10,000。冷所での一晩の反応の後、0.05% Tween20添加 1x TBSによる洗


















様）、0.35 ± 0.03、H3K4Me3においては、0.53 ± 0.05、0.48 ± 0.05、それから H3K9Me3は、







ル細胞における通常グルコース濃度、高グルコース濃度との比較がそれぞれ 1.25 ± 0.10、1.34 ± 
0.08、それから 1.40 ± 0.06、1.31 ± 0.05であり、ともに変動は見られなかった（図 23）。しか
しながら H3K9Me3に関しては、同様に統合失調症患者で 0.99 ± 0.03、1.04 ± 0.03に対して、健
常人コントロールにおいては 1.14 ± 0.04、0.93 ± 0.04を示し、統合失調症患者細胞内において
は変化は見られなかったものの、健常人コントロール群において高グルコース下での















































連性を解析した。IPAが独自に構築したデータベースに加えて、Gene Ontology (GO)、GVK 
Biosciences、KEGG、miRBase、Mouse Genome Database (MGD)を網羅したデータベースを参照
し、それぞれの遺伝子に対して、activation, chemical-protein interaction, expression, inhibition, leads 
to, localization, membership, modification, phosphorylation, processing yields, protein-DNA interactions, 
protein-protein interactions, protein-RNA interactions, proteolysis, reaction, regulation of binding, RNA-





して 4-1で述べたリンパ芽球細胞からは 1,784プローブが、p< 0.05をもって統計学的有意差を
示すプローブとして見出された。両組織において発現変動を示した遺伝子を抽出した結果、765
遺伝子が共通していた。このうち 310遺伝子が共通して増加または減少の同方向への発現変動
を示し、発現増加は 97遺伝子、減少は 213遺伝子であった（表 16）。これら遺伝子群に関し
て、IPA “Connect”にて解析した結果、256遺伝子に互いに関連性が認められ、これら遺伝子の
細胞内局在を示したところ、細胞外ドメイン 4（増加 2・減少 2）、細胞膜領域 19（増加 7・減
少 12）、細胞質内 109（増加 44・減少 65）、核内 84（増加 12・減少 72）、特定不明 40とい
う結果であった（図 25）。更にパスウェイ解析を実施した結果、13遺伝子を除いた 243もの遺

















ある Connect解析の結果、共通して変動を示した 256遺伝子中、243もの遺伝子が Ubiquitin C
と関連を持つことが明らかとなった。上述した網羅的遺伝子発現変動検討における Gene 
ontology解析の結果、ユビキチン関連のカテゴリーとして、嗅上皮神経組織においては 85番目
に GO:06512 (ubiquitin cycle); p-value, 1.28E-03（表 6）、またリンパ芽球細胞では 65番目に







ある ubiquitin C-terminal esterase L1、ubiquitin-specific protease 14、ubiquitin-specific protease 9、
ubiquitin conjugating enzyme E2Nの発現減少が報告されており[60] [93] [94]、本研究で見出され
たユビキチン関連遺伝子の発現変動は、中枢と同様の変化を末梢組織で検出したことになる。 
また、統合失調症においては遺伝学的素因が強く疑われており、数多くの統合失調症感受性遺
伝子が報告されてきている。その多くは Single nucleotide polymorphism (SNP)と呼ばれる一塩基
多型に関する報告であるが、近年、ゲノム解析方法の高質化に伴いより複雑なゲノム構造の異
常が見出されてきている。その主な事例が Copy number variation (CNV)と呼ばれる染色体領域
の重複や欠損という変化である。統合失調症における代表的な CNVとして、染色体 22番長腕




facial syndrome)として、心血管奇形(cardiac defect)、異常顔貌(abnormal facies)、胸腺低形成
(thymic hypoplasia)、口蓋裂(cleft palate)、低カルシウム血症(hypocalcemia)を含む表現型を示す。
このような表現型に加えて、認知機能障害や統合失調症併発率がおよそ 30%にも上ることが示
され[95] [96]、統合失調症ケース全体の 1~2%をも占めることが示唆されている[97] [98]。マウ
スにおいては染色体 16qA13が相同する領域であり、この領域の遺伝的変異を持つマウスモデ
ルとして Df1[99]、および Df(16)A[100]が報告されている。これら 16qA13領域欠損のヘテロ接
合体マウスは、認知機能障害を始めとする統合失調症様の表現型を示すことが報告され、動物
モデルとしての高い妥当性が認知されている[101]。ヒト患者における症状を模倣する行動障害


























































































塩基多様性(Single nucleotide polymorphism, SNP)に関する研究報告が多かったが、近年は一万を
超える検体数を用いたゲノムワイド関連解析(Genome-wide association study, GWAS)より、患者
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R2=0.43, F(1,12)=5.37, p<0.05 
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経幹細胞）、Neuronal progenitor cell （神経前駆細胞）、Immediate neuronal precursor （早期嗅上皮前
駆神経）、Immature olfactory receptor neuron （未成熟嗅上皮神経）、Olfactory receptor neuron （成熟嗅
















図5．嗅上皮組織を用いたin situ hybridization 

















































































Dopamine receptor D1 (DRD1)、Dopamine receptor D2 (DRD2)、Dopamine receptor D3 (DRD3)、























Glutamate receptor, ionotropic, N-methyl D-aspartate 1 (GRIN1)、2A (GRIN2A)、2B (GRIN2B)、2C (GRIN2C)、














































Glutamate receptor, metabotropic 1 (GRM1)、metabotropic 2 (GRM2)、metabotropic 3 (GRM3)、metabotropic 4 























Gamma-aminobutyric acid (GABA) A receptor, alpha 1 (GABRA1)、alpha 2 (GABRA2)、alpha 3 
(GABRA3)、beta 2 (GABRB2)、beta 3 (GABRB3)、rho 1 (GABRR1)、rho 2 (GABRR2)、rho 3 
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図10 
図10．嗅上皮組織マーカー 
(a) Sectioning (b) Laser-capture microdissection (LCM) 
図11 
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が見出された。EIF3E (pearson r = -0.674, p = 3.25E-02; r = -0.753, p = 1.19E-02)、EIF3F (r = -0.657, p = 
3.91E-02)、RPS6 (r = -0.641, p = 4.56E-02; r = -0.651, p = 4.15E-02)。それぞれの遺伝子間の関連性は、
A: activation, E: expression, L: proteolysis, LO: localization, MB: membership, P: phosphorylation, PP: 
protein-protein interaction, T: transcription。 
図15 
図16. 嗅覚機能と相関した発現を示したニコチンアミド代謝関連遺伝子 
CDK8, r = -0.718, p = 1.93E-02; DYRK1A, r = -0.758, p = 1.11E-02; MAP2K4, r = -0.742, p = 1.40E-
02。それぞれの遺伝子間の関連性は、A: activation, E: expression, L: proteolysis, LO: localization, 
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培養下にて検討した。(a)NR1-1、(b)NR1-2、(c)NR1-3、(d)NR1-4。 n = 8, 平均値±SEM 、2群間にお
けるstudent t-test(c) 






























































































































































































（HG）における培養下にて検討した。(a)ウェスタンブロット結果(b)シグナル定量化結果。 n = 8, 平均
値±SEM 、 *p=0.0052; LG-NCならびにHG-LG間におけるstudent t-test 
H3K9Me3 
H3 
Glucose 1000mg/L Glucose 4500mg/L Glucose 1000mg/L Glucose 4500mg/L 










































標準偏回帰変数; SE, 標準誤差 
表4　RT-qPCRプライマー配列








































































































































































ribosomal protein L14 RPL14 5.77E-06
nuclear factor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells inhibitor, beta NFKBIB 1.39E-05
glutamate receptor, ionotropic, N-methyl D-aspartate 1 GRIN1 4.62E-05
ribosomal protein S9 RPS9 4.68E-05
Rab9 effector protein with kelch motifs RABEPK 5.31E-05
forkhead box G1A FOXG1A 5.72E-05
NA LOC441383 6.35E-05
neuralized-like (Drosophila) NEURL 9.64E-05
peptidyl arginine deiminase, type I PADI1 9.87E-05
CCR4-NOT transcription complex, subunit 3 CNOT3 1.30E-04
chromosome 14 open reading frame 78 C14orf78 1.40E-04
nitric oxide synthase 3 (endothelial cell) NOS3 1.87E-04
ras homolog gene family, member B RHOB 2.30E-04
glutamate receptor, ionotropic, N-methyl D-aspartate 1 GRIN1 2.99E-04
phosphoserine phosphatase-like PSPHL 3.63E-04
F-box and leucine-rich repeat protein 19 FBXL19 4.05E-04
protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, alpha PRKACA 4.34E-04
aquaporin 5 AQP5 4.54E-04
ferric-chelate reductase 1 FRRS1 5.90E-04
sorbitol dehydrogenase SORD 6.09E-04
tumor protein, translationally-controlled 1 TPT1 7.69E-04
lectin, mannose-binding 2 LMAN2 8.40E-04
major histocompatibility complex, class I, A HLA-A 9.05E-04
SLIT-ROBO Rho GTPase activating protein 1 SRGAP1 1.01E-03
tumor protein, translationally-controlled 1 TPT1 1.04E-03
SWI/SNF related, matrix associated, actin dependent regulator of chromatin, subfamily e, member 1 SMARCE1 1.06E-03
NA LOC647135 1.22E-03
acyl-CoA synthetase long-chain family member 1 ACSL1 1.24E-03
ribosomal protein S14 RPS14 1.45E-03
NA SR-A1 1.48E-03
NA LOC440055 1.49E-03
ribosomal protein L7 RPL7 1.50E-03
transmembrane, prostate androgen induced RNA TMEPAI 1.61E-03
topoisomerase (DNA) III beta TOP3B 1.63E-03
zinc finger protein 713 ZNF713 1.64E-03
postmeiotic segregation increased 2-like 1 PMS2L1 1.69E-03
major histocompatibility complex, class II, DR beta 5 HLA-DRB5 1.74E-03
SERTA domain containing 4 SERTAD4 1.77E-03
IQ motif containing GTPase activating protein 1 IQGAP1 1.84E-03
leucine rich repeat and fibronectin type III domain containing 4 LRFN4 2.00E-03
acidic (leucine-rich) nuclear phosphoprotein 32 family, member A ANP32A 2.00E-03
ribosomal protein L30 RPL30 2.21E-03
tissue specific transplantation antigen P35B TSTA3 2.32E-03
uroplakin 1B UPK1B 2.41E-03
kallikrein B, plasma (Fletcher factor) 1 KLKB1 2.68E-03
palladin, cytoskeletal associated protein PALLD 2.85E-03
fibroblast growth factor 5 FGF5 2.89E-03
CD74 molecule, major histocompatibility complex, class II invariant chain CD74 3.01E-03
MTERF domain containing 2 MTERFD2 3.04E-03
mitogen-activated protein kinase kinase kinase 15 MAP3K15 3.10E-03
KIAA0913 KIAA0913 3.21E-03
solute carrier family 22 (organic cation transporter), member 16 SLC22A16 3.37E-03
actin, gamma 1 ACTG1 3.63E-03
component of oligomeric golgi complex 4 COG4 3.63E-03
cholesterol 25-hydroxylase CH25H 3.70E-03
bone marrow stromal cell antigen 1 BST1 3.73E-03
Y box binding protein 1 YBX1 3.85E-03
hemoglobin, beta HBB 3.87E-03
mortality factor 4 like 2 MORF4L2 3.92E-03
retinol dehydrogenase 13 (all-trans/9-cis) RDH13 3.96E-03
NA FKSG49 4.18E-03
apolipoprotein B mRNA editing enzyme, catalytic polypeptide-like 3C APOBEC3C 4.24E-03
uroplakin 1B UPK1B 4.35E-03
DMRT-like family C1 DMRTC1 4.46E-03
NA LOC440667 4.58E-03
ankyrin repeat domain 50 ANKRD50 4.60E-03
chromobox homolog 1 (HP1 beta homolog Drosophila ) CBX1 4.70E-03
kallikrein 10 KLK10 4.75E-03
transcription factor 8 (represses interleukin 2 expression) TCF8 4.83E-03
protocadherin beta 16 PCDHB16 4.98E-03
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit C3 (subunit 9) ATP5G3 5.06E-03
actin, gamma 1 ACTG1 5.11E-03
coiled-coil domain containing 73 CCDC73 5.13E-03
ATP/GTP binding protein 1 AGTPBP1 5.41E-03
actin, gamma 1 ACTG1 5.49E-03
ribosomal protein L37a RPL37A 5.62E-03
5,10-methenyltetrahydrofolate synthetase (5-formyltetrahydrofolate cyclo-ligase) MTHFS 5.73E-03
large subunit GTPase 1 homolog (S. cerevisiae) LSG1 5.73E-03
dynein, axonemal, heavy polypeptide 3 DNAH3 5.74E-03
heterogeneous nuclear ribonucleoprotein A1 HNRPA1 5.86E-03
ectonucleotide pyrophosphatase/phosphodiesterase 2 (autotaxin) ENPP2 5.88E-03
microphthalmia-associated transcription factor MITF 5.88E-03
actin, gamma 1 ACTG1 5.88E-03
interleukin 28B (interferon, lambda 3) IL28B 5.93E-03
zinc finger protein 275 ZNF275 6.15E-03
transmembrane, prostate androgen induced RNA TMEPAI 6.20E-03
eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 6 48kDa EIF3S6 6.26E-03
follistatin-like 1 FSTL1 6.33E-03
general transcription factor IIIA GTF3A 6.40E-03
coiled-coil domain containing 58 CCDC58 6.57E-03
ribosomal protein L9 RPL9 6.62E-03
mortality factor 4 like 1 MORF4L1 6.82E-03
proteasome (prosome, macropain) subunit, beta type, 10 PSMB10 6.97E-03
heat shock 70kDa protein 4 HSPA4 7.01E-03
ribosomal protein L37a RPL37A 7.07E-03
guanylate cyclase 1, soluble, beta 3 GUCY1B3 7.43E-03
transmembrane protein 14B TMEM14B 7.48E-03
N-ethylmaleimide-sensitive factor NSF 7.64E-03
keratin 7 KRT7 7.74E-03
H2A histone family, member V H2AFV 7.76E-03
calreticulin CALR 7.84E-03
CD74 molecule, major histocompatibility complex, class II invariant chain CD74 8.10E-03
chromosome 9 open reading frame 19 C9orf19 8.11E-03
NA FLJ22671 8.44E-03
chloride channel, calcium activated, family member 4 CLCA4 8.56E-03
carcinoembryonic antigen-related cell adhesion molecule 6 (non-specific cross reacting antigen) CEACAM6 8.82E-03
carcinoembryonic antigen-related cell adhesion molecule 6 (non-specific cross reacting antigen) CEACAM6 8.90E-03
aldehyde dehydrogenase 3 family, member A2 ALDH3A2 8.91E-03
cytochrome c oxidase subunit Va COX5A 9.15E-03
low density lipoprotein receptor-related protein 11 LRP11 9.53E-03
NA LOC113386 9.64E-03
casein kinase 1, alpha 1 CSNK1A1 9.72E-03
aryl hydrocarbon receptor nuclear translocator-like ARNTL 1.01E-02
wingless-type MMTV integration site family, member 5A WNT5A 1.02E-02
UDP-N-acetyl-alpha-D-galactosamine:polypeptide N-acetylgalactosaminyltransferase 7 (GalNAc-T7) GALNT7 1.04E-02
testis expressed sequence 2 TEX2 1.05E-02
protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, beta PRKACB 1.05E-02
isopentenyl-diphosphate delta isomerase 1 IDI1 1.05E-02
vinculin VCL 1.10E-02
retinoic acid induced 2 RAI2 1.13E-02
small nuclear ribonucleoprotein D1 polypeptide 16kDa SNRPD1 1.16E-02
NA HOM-TES-103 1.16E-02
NA LOC113386 1.22E-02
calmodulin 2 (phosphorylase kinase, delta) CALM2 1.23E-02
T-box 6 TBX6 1.23E-02
acyl-Coenzyme A binding domain containing 3 ACBD3 1.24E-02
polymerase (RNA) II (DNA directed) polypeptide C, 33kDa POLR2C 1.26E-02
AHNAK nucleoprotein (desmoyokin) AHNAK 1.28E-02
chromosome 1 open reading frame 188 C1orf188 1.33E-02
chromosome 14 open reading frame 143 C14orf143 1.33E-02
ribosomal protein S3A RPS3A 1.38E-02
actin, gamma 1 ACTG1 1.39E-02
NA KIAA0265 1.41E-02
keratin 19 KRT19 1.41E-02
multimerin 2 MMRN2 1.41E-02
carcinoembryonic antigen-related cell adhesion molecule 5 CEACAM5 1.42E-02
NA LOC283874 1.43E-02
glucosaminyl (N-acetyl) transferase 3, mucin type GCNT3 1.49E-02
gamma-glutamyltransferase 2 GGT2 1.51E-02
calreticulin CALR 1.55E-02
actin, gamma 1 ACTG1 1.55E-02
kallikrein 11 KLK11 1.60E-02
polyamine oxidase (exo-N4-amino) PAOX 1.60E-02
NA CHP 1.64E-02
ankyrin repeat and death domain containing 1A ANKDD1A 1.64E-02
anterior gradient 2 homolog (Xenopus laevis) AGR2 1.64E-02
thioredoxin TXN 1.66E-02
family with sequence similarity 84, member B FAM84B 1.68E-02
defensin, beta 124 DEFB124 1.71E-02
ADP-ribosylation factor-like 5A ARL5A 1.71E-02
adrenergic, alpha-2A-, receptor ADRA2A 1.75E-02
RAS and EF-hand domain containing RASEF 1.76E-02
NK3 transcription factor related, locus 1 (Drosophila) NKX3-1 1.77E-02
myelin protein zero-like 1 MPZL1 1.77E-02
major histocompatibility complex, class II, DR beta 1 HLA-DRB1 1.78E-02
major histocompatibility complex, class II, DM alpha HLA-DMA 1.82E-02
major histocompatibility complex, class II, DR beta 4 HLA-DRB4 1.84E-02
RAS and EF-hand domain containing RASEF 1.85E-02
phosphorylase, glycogen; liver (Hers disease, glycogen storage disease type VI) PYGL 1.86E-02
chromosome 10 open reading frame 18 C10orf18 1.86E-02
actin, gamma 1 ACTG1 1.87E-02
zinc finger and BTB domain containing 7A ZBTB7A 1.91E-02
ependymin related protein 1 (zebrafish) EPDR1 1.96E-02
NA LOC389634 2.05E-02
ATPase, Ca++ transporting, type 2C, member 1 ATP2C1 2.06E-02
H2A histone family, member J H2AFJ 2.07E-02
alcohol dehydrogenase 1C (class I), gamma polypeptide ADH1C 2.14E-02
sorbitol dehydrogenase SORD 2.16E-02
phosphodiesterase 4D interacting protein (myomegalin) PDE4DIP 2.17E-02
nuclear receptor subfamily 4, group A, member 1 NR4A1 2.17E-02
mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 interacting protein 2 MAP3K7IP2 2.17E-02
v-Ki-ras2 Kirsten rat sarcoma viral oncogene homolog KRAS 2.20E-02
NA LOC388152 2.21E-02
quinoid dihydropteridine reductase QDPR 2.21E-02
CDC42 effector protein (Rho GTPase binding) 5 CDC42EP5 2.24E-02
protease, serine, 23 PRSS23 2.27E-02
pleckstrin and Sec7 domain containing 3 PSD3 2.28E-02
hemoglobin, beta HBB 2.29E-02
SAM pointed domain containing ets transcription factor SPDEF 2.29E-02
sorting nexin 3 SNX3 2.30E-02
potassium channel, subfamily K, member 5 KCNK5 2.34E-02
CD24 molecule CD24 2.38E-02
trichorhinophalangeal syndrome I TRPS1 2.39E-02
zinc finger protein 677 ZNF677 2.40E-02
CD36 molecule (thrombospondin receptor) CD36 2.43E-02
major histocompatibility complex, class II, DR beta 1 HLA-DRB1 2.43E-02
paired immunoglobin-like type 2 receptor beta PILRB 2.46E-02
heterogeneous nuclear ribonucleoprotein A1 HNRPA1 2.49E-02
FERM domain containing 4B FRMD4B 2.53E-02
Ly6/neurotoxin 1 LYNX1 2.53E-02
destrin (actin depolymerizing factor) DSTN 2.57E-02
ADP-ribosylation factor-like 5A ARL5A 2.58E-02
short coiled-coil protein SCOC 2.58E-02
enabled homolog (Drosophila) ENAH 2.59E-02
NA PRO1073 2.59E-02
polymeric immunoglobulin receptor PIGR 2.68E-02
actin, alpha 2, smooth muscle, aorta ACTA2 2.76E-02
mortality factor 4 like 2 MORF4L2 2.80E-02
actin, gamma 1 ACTG1 2.83E-02
NA HOM-TES-103 2.83E-02
NA LOC439992 2.85E-02
solute carrier family 25, member 29 SLC25A29 2.88E-02
soc-2 suppressor of clear homolog (C. elegans) SHOC2 2.90E-02
coxsackie virus and adenovirus receptor CXADR 2.96E-02
protein tyrosine phosphatase type IVA, member 2 PTP4A2 2.97E-02
H1 histone family, member 0 H1F0 2.98E-02
hairy/enhancer-of-split related with YRPW motif 1 HEY1 3.01E-02
glycine cleavage system protein H (aminomethyl carrier) GCSH 3.03E-02
actin binding LIM protein 1 ABLIM1 3.04E-02
protein tyrosine phosphatase type IVA, member 2 PTP4A2 3.04E-02
apolipoprotein L, 2 APOL2 3.04E-02
major histocompatibility complex, class I, A HLA-A 3.12E-02
ring finger and KH domain containing 1 RKHD1 3.14E-02
G protein-coupled receptor 98 GPR98 3.16E-02
myeloid/lymphoid or mixed-lineage leukemia (trithorax homolog, Drosophila); translocated to, 3 MLLT3 3.20E-02
chloride channel, calcium activated, family member 2 CLCA2 3.25E-02
nebulette NEBL 3.25E-02
receptor accessory protein 1 REEP1 3.25E-02
large subunit GTPase 1 homolog (S. cerevisiae) LSG1 3.26E-02
ribosomal protein L39-like RPL39L 3.26E-02
protein phosphatase 1, regulatory (inhibitor) subunit 14C PPP1R14C 3.29E-02
dickkopf homolog 3 (Xenopus laevis) DKK3 3.38E-02
DnaJ (Hsp40) homolog, subfamily C, member 10 DNAJC10 3.47E-02
V-set and immunoglobulin domain containing 2 VSIG2 3.48E-02
transducer of ERBB2, 1 TOB1 3.48E-02
chromosome 9 open reading frame 135 C9orf135 3.48E-02
piccolo (presynaptic cytomatrix protein) PCLO 3.50E-02
B-cell scaffold protein with ankyrin repeats 1 BANK1 3.52E-02
SUB1 homolog (S. cerevisiae) SUB1 3.56E-02
major facilitator superfamily domain containing 1 MFSD1 3.61E-02
zinc finger protein 264 ZNF264 3.62E-02
ribosomal protein L39-like RPL39L 3.73E-02
chromatin modifying protein 4B CHMP4B 3.82E-02
CD164 molecule, sialomucin CD164 3.82E-02
protein disulfide isomerase family A, member 6 PDIA6 3.83E-02
alcohol dehydrogenase 7 (class IV), mu or sigma polypeptide ADH7 3.87E-02
cytochrome c oxidase subunit Va COX5A 3.89E-02
laminin, beta 2 (laminin S) LAMB2 3.94E-02
G0/G1switch 2 G0S2 3.96E-02
FERM domain containing 4B FRMD4B 3.99E-02
major histocompatibility complex, class II, DM beta HLA-DMB 4.02E-02
ribosomal protein S17 RPS17 4.04E-02
UDP-N-acetyl-alpha-D-galactosamine:polypeptide N-acetylgalactosaminyltransferase 12 (GalNAc-T12)GALNT12 4.06E-02
WD repeat domain 6 WDR6 4.17E-02
vitelline membrane outer layer 1 homolog (chicken) VMO1 4.17E-02
platelet-activating factor acetylhydrolase, isoform Ib, alpha subunit 45kDa PAFAH1B1 4.18E-02
microtubule-associated protein 1B MAP1B 4.18E-02
collagen, type I, alpha 2 COL1A2 4.18E-02
serine/threonine kinase 19 STK19 4.19E-02
fusion (involved in t(12;16) in malignant liposarcoma) FUS 4.20E-02
zinc finger and BTB domain containing 41 ZBTB41 4.28E-02
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, 4, 9kDa NDUFA4 4.39E-02
general transcription factor IIF, polypeptide 1, 74kDa GTF2F1 4.39E-02
NA LOC439992 4.43E-02
chromosome 15 open reading frame 15 C15orf15 4.55E-02
NA SMA3 4.61E-02
family with sequence similarity 91, member A2 FAM91A2 4.63E-02
D-2-hydroxyglutarate dehydrogenase D2HGDH 4.65E-02
NA LOC284578 4.68E-02
NA UNQ1887 4.79E-02
NEL-like 2 (chicken) NELL2 4.84E-02
SAM pointed domain containing ets transcription factor SPDEF 4.86E-02
vacuolar protein sorting 37 homolog A (S. cerevisiae) VPS37A 4.87E-02
stearoyl-CoA desaturase 5 SCD5 4.87E-02
phospholipid transfer protein PLTP 4.87E-02
aldo-keto reductase family 1, member B10 (aldose reductase) AKR1B10 4.88E-02
NA NUPR1 5.00E-02
trefoil factor 1 (breast cancer, estrogen-inducible sequence expressed in) TFF1 5.00E-02
表6　嗅上皮神経組織第一群サンプルセットにおける機能グループ解析結果
UniGeneSetAnnoID GeneSetDescS Number genes CHIp
GO:0005840 ribosome 249 2.48E-62
GO:0003735 structural constituent of ribosome 310 3.62E-62
GO:0006412 protein biosynthesis 492 4.67E-43
GO:0005884 actin filament 33 2.57E-33
GO:0005843 cytosolic small ribosomal subunit (sensu Eukaryota) 77 1.70E-28
GO:0005842 cytosolic large ribosomal subunit (sensu Eukaryota) 68 7.25E-16
GO:0019843 rRNA binding 22 2.94E-14
GO:0005771 multivesicular body 6 3.49E-14
GO:0045298 tubulin 6 3.49E-14
GO:0005200 structural constituent of cytoskeleton 91 1.09E-12
GO:0004295 trypsin activity 3 6.52E-10
GO:0030522 intracellular receptor-mediated signaling pathway 3 6.52E-10
GO:0042060 wound healing 3 6.52E-10
GO:0043030 regulation of macrophage activation 3 6.52E-10
GO:0019884 antigen presentation, exogenous antigen 13 1.70E-08
GO:0019886 antigen processing, exogenous antigen via MHC class II 13 1.70E-08
GO:0045012 MHC class II receptor activity 13 1.70E-08
GO:0006880 intracellular sequestering of iron ion 6 2.20E-08
GO:0005622 intracellular 1721 2.36E-08
GO:0005388 calcium-transporting ATPase activity 11 9.76E-08
GO:0006874 calcium ion homeostasis 25 1.19E-07
GO:0019882 antigen presentation 38 1.44E-07
GO:0015980 energy derivation by oxidation of organic compounds 4 2.84E-07
GO:0000028 ribosomal small subunit assembly and maintenance 4 2.84E-07
GO:0030490 processing of 20S pre-rRNA 4 2.84E-07
GO:0042612 MHC class I protein complex 37 3.34E-07
GO:0007264 small GTPase mediated signal transduction 204 3.86E-07
GO:0009596 detection of pest, pathogen or parasite 4 4.95E-07
GO:0004452 isopentenyl-diphosphate delta-isomerase activity 7 6.80E-07
GO:0030106 MHC class I receptor activity 41 1.96E-06
GO:0019885 antigen processing, endogenous antigen via MHC class I 40 1.96E-06
GO:0019883 antigen presentation, endogenous antigen 37 2.58E-06
GO:0008035 high-density lipoprotein binding 2 3.15E-06
GO:0004024 alcohol dehydrogenase activity, zinc-dependent 2 3.15E-06
GO:0019372 lipoxygenase pathway 2 3.15E-06
GO:0030185 nitric oxide transport 2 3.15E-06
GO:0016064 humoral defense mechanism (sensu Vertebrata) 2 3.15E-06
GO:0004972 N-methyl-D-aspartate selective glutamate receptor activity 2 3.15E-06
GO:0007215 glutamate signaling pathway 2 3.15E-06
GO:0016594 glycine binding 2 3.15E-06
GO:0016595 glutamate binding 2 3.15E-06
GO:0016933 glycine-gated ion channel activity 2 3.15E-06
GO:0017146 N-methyl-D-aspartate selective glutamate receptor complex 2 3.15E-06
GO:0030426 growth cone 2 3.15E-06
GO:0045471 response to ethanol 2 3.15E-06
GO:0003939 L-iditol 2-dehydrogenase activity 2 3.15E-06
GO:0006060 sorbitol metabolism 2 3.15E-06
GO:0045739 positive regulation of DNA repair 2 3.15E-06
GO:0016814 hydrolase activity, acting on carbon-nitrogen (but not peptide) bonds, in cyclic amidines 2 3.15E-06
GO:0006611 protein export from nucleus 13 1.54E-05
GO:0006816 calcium ion transport 43 2.30E-05
GO:0007611 learning and/or memory 5 2.40E-05
GO:0006613 cotranslational protein targeting to membrane 15 5.30E-05
GO:0003723 RNA binding 762 5.50E-05
GO:0050729 positive regulation of inflammatory response 6 9.40E-05
GO:0006693 prostaglandin metabolism 17 1.06E-04
GO:0008299 isoprenoid biosynthesis 23 1.57E-04
GO:0009374 biotin binding 7 2.03E-04
GO:0007010 cytoskeleton organization and biogenesis 55 2.53E-04
GO:0016117 carotenoid biosynthesis 10 2.65E-04
GO:0005737 cytoplasm 1286 2.67E-04
GO:0003924 GTPase activity 184 3.07E-04
GO:0004466 long-chain-acyl-CoA dehydrogenase activity 3 3.41E-04
GO:0015031 protein transport 422 3.65E-04
GO:0005525 GTP binding 325 3.77E-04
GO:0007186 G-protein coupled receptor protein signaling pathway 137 4.09E-04
GO:0003831 beta-N-acetylglucosaminylglycopeptide beta-1,4-galactosyltransferase activity 4 5.13E-04
GO:0004461 lactose synthase activity 4 5.13E-04
GO:0051258 protein polymerization 18 6.68E-04
GO:0042289 MHC class II protein binding 3 6.77E-04
GO:0045058 T cell selection 3 6.77E-04
GO:0001508 regulation of action potential 3 6.77E-04
GO:0005246 calcium channel regulator activity 3 6.77E-04
GO:0004668 protein-arginine deiminase activity 3 6.77E-04
GO:0008097 5S rRNA binding 3 6.77E-04
GO:0050811 GABA receptor binding 6 7.40E-04
GO:0043234 protein complex 33 8.00E-04
GO:0042446 hormone biosynthesis 6 8.28E-04
GO:0047026 3-alpha-hydroxysteroid dehydrogenase (A-specific) activity 8 9.45E-04
GO:0007266 Rho protein signal transduction 19 9.62E-04
GO:0003923 GPI-anchor transamidase activity 8 1.13E-03
GO:0016255 attachment of GPI anchor to protein 8 1.13E-03
GO:0004716 receptor signaling protein tyrosine kinase activity 6 1.16E-03
GO:0005783 endoplasmic reticulum 565 1.17E-03
GO:0006512 ubiquitin cycle 316 1.28E-03
GO:0016174 NAD(P)H oxidase activity 4 1.41E-03
GO:0042335 cuticle biosynthesis 4 1.41E-03
GO:0042554 superoxide release 4 1.41E-03
GO:0050665 hydrogen peroxide biosynthesis 4 1.41E-03
GO:0051591 response to cAMP 4 1.41E-03
GO:0015459 potassium channel regulator activity 10 1.42E-03
GO:0005576 extracellular region 262 1.42E-03
GO:0004445 inositol-polyphosphate 5-phosphatase activity 6 1.45E-03
GO:0006953 acute-phase response 8 1.45E-03
GO:0007567 parturition 8 1.45E-03
GO:0016740 transferase activity 1059 1.58E-03
GO:0008043 ferritin complex 5 1.73E-03
GO:0016820 hydrolase activity, acting on acid anhydrides, catalyzing transmembrane movement of substances 30 1.78E-03
GO:0004776 succinate-CoA ligase (GDP-forming) activity 4 1.97E-03
GO:0030492 hemoglobin binding 4 1.98E-03
表7　嗅上皮神経組織第二群サンプルセットにおける機能グループ解析結果
UniGeneSetAnnoID GeneSetDescS Number genes CHIp
GO:0005739 mitochondrion 745 9.2E-52
GO:0005840 ribosome 180 5.0E-19
GO:0008137 NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity 36 2.9E-10
GO:0006120 mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone 34 3.4E-10
GO:0005747 mitochondrial respiratory chain complex I 35 3.4E-10
GO:0003779 actin binding 183 1.2E-06
GO:0019882 antigen processing and presentation 27 2.1E-04
GO:0042612 MHC class I protein complex 18 2.5E-03
GO:0006119 oxidative phosphorylation 4 2.0E-03
表8　UPSITによる嗅覚機能と相関を示した嗅上皮神経遺伝子発現
GeneSymbols GeneNames SmellCorr(r) p
ABCA11 ATP-binding cassette, sub-family A (ABC1), member 11 (pseudogene) -0.654 4.00E-02
ABCG1 ATP-binding cassette, sub-family G (WHITE), member 1 0.777 8.12E-03
ACO2 aconitase 2, mitochondrial 0.644 4.43E-02
ACY1 aminoacylase 1 0.674 3.25E-02
AGPAT1 1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase 1 (lysophosphatidic acid acyltransferase, alpha) 0.791 6.48E-03
AGPAT1 1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase 1 (lysophosphatidic acid acyltransferase, alpha) 0.731 1.64E-02
AIF1 allograft inflammatory factor 1 0.687 2.83E-02
AK3 adenylate kinase 3 -0.635 4.84E-02
AMY2B amylase, alpha 2B (pancreatic) -0.669 3.45E-02
AMZ2 archaelysin family metallopeptidase 2 -0.633 4.97E-02
ANKRD9 ankyrin repeat domain 9 0.632 4.99E-02
APPBP2 amyloid beta precursor protein (cytoplasmic tail) binding protein 2 -0.747 1.30E-02
APTX aprataxin -0.768 9.40E-03
ARHGAP24 Rho GTPase activating protein 24 -0.831 2.89E-03
ARHGDIA Rho GDP dissociation inhibitor (GDI) alpha 0.690 2.71E-02
ARID1B AT rich interactive domain 1B (SWI1-like) -0.694 2.61E-02
ASPHD1 aspartate beta-hydroxylase domain containing 1 0.651 4.15E-02
ATP1B1 ATPase, Na+/K+ transporting, beta 1 polypeptide -0.845 2.10E-03
ATP5L ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit G -0.643 4.48E-02
ATP8A1 ATPase, aminophospholipid transporter (APLT), Class I, type 8A, member 1 -0.677 3.16E-02
ATXN7L1 ataxin 7-like 1 -0.665 3.60E-02
AUTS2 autism susceptibility candidate 2 -0.641 4.59E-02
B4GALT1 UDP-Gal:betaGlcNAc beta 1,4- galactosyltransferase, polypeptide 1 -0.733 1.60E-02
BCL2L11 BCL2-like 11 (apoptosis facilitator) -0.696 2.54E-02
BNIP2 BCL2/adenovirus E1B 19kDa interacting protein 2 -0.711 2.12E-02
BOLA2 bolA-like 2 (E. coli) 0.638 4.70E-02
BRAP BRCA1 associated protein -0.704 2.31E-02
BTG1 B-cell translocation gene 1, anti-proliferative -0.645 4.39E-02
C17orf85 chromosome 17 open reading frame 85 -0.682 3.00E-02
C1orf88 chromosome 1 open reading frame 88 0.735 1.55E-02
C1RL complement component 1, r subcomponent-like 0.897 4.34E-04
C3orf14 chromosome 3 open reading frame 14 -0.731 1.62E-02
C9orf24 chromosome 9 open reading frame 24 0.636 4.81E-02
C9orf5 chromosome 9 open reading frame 5 -0.662 3.71E-02
CARS cysteinyl-tRNA synthetase 0.809 4.58E-03
CASD1 CAS1 domain containing 1 -0.674 3.26E-02
CASD1 CAS1 domain containing 1 -0.769 9.33E-03
CCBL2 cysteine conjugate-beta lyase 2 -0.638 4.72E-02
CCDC64 coiled-coil domain containing 64 0.688 2.78E-02
CCNG2 cyclin G2 -0.740 1.43E-02
CD2BP2 CD2 (cytoplasmic tail) binding protein 2 0.648 4.28E-02
CDC42EP5 CDC42 effector protein (Rho GTPase binding) 5 -0.638 4.71E-02
CDCA7L cell division cycle associated 7-like -0.701 2.39E-02
CDK8 cyclin-dependent kinase 8 -0.718 1.93E-02
CEP290 centrosomal protein 290kDa -0.655 3.97E-02
CLDN4 claudin 4 0.876 8.79E-04
CPN2 carboxypeptidase N, polypeptide 2, 83kD 0.810 4.48E-03
CRKRS Cdc2-related kinase, arginine/serine-rich -0.705 2.27E-02
CROT carnitine O-octanoyltransferase -0.634 4.92E-02
CSRP2BP CSRP2 binding protein -0.793 6.16E-03
CSTF3 cleavage stimulation factor, 3' pre-RNA, subunit 3, 77kDa -0.716 1.99E-02
CTGF connective tissue growth factor -0.670 3.42E-02
CXX1 CAAX box 1 -0.641 4.57E-02
CYP4B1 cytochrome P450, family 4, subfamily B, polypeptide 1 0.716 1.99E-02
DCUN1D1 DCN1, defective in cullin neddylation 1, domain containing 1 (S. cerevisiae) -0.643 4.48E-02
DDEFL1 development and differentiation enhancing factor-like 1 0.682 2.99E-02
DDX52 DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) box polypeptide 52 -0.785 7.20E-03
DERL2 Der1-like domain family, member 2 0.668 3.48E-02
DHFR dihydrofolate reductase -0.677 3.15E-02
DHFR dihydrofolate reductase -0.778 8.03E-03
DHFR dihydrofolate reductase -0.787 6.93E-03
DIAPH1 diaphanous homolog 1 (Drosophila) 0.744 1.37E-02
DUOXA1 dual oxidase maturation factor 1 0.731 1.64E-02
DUT dUTP pyrophosphatase -0.641 4.58E-02
DYRK1A dual-specificity tyrosine-(Y)-phosphorylation regulated kinase 1A -0.758 1.11E-02
EIF3E eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 6 48kDa -0.674 3.25E-02
EIF3E eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 6 48kDa -0.753 1.19E-02
EIF3F eukaryotic translation initiation factor 3, subunit 5 epsilon, 47kDa -0.657 3.91E-02
ELL elongation factor RNA polymerase II 0.669 3.45E-02
ELOVL5 ELOVL family member 5, elongation of long chain fatty acids (FEN1/Elo2, SUR4/Elo3-like, yeast) -0.661 3.74E-02
FAM188A family with sequence similarity 188, member A -0.704 2.31E-02
FAM208A family with sequence similarity 208, member A -0.664 3.61E-02
FBXL3 F-box and leucine-rich repeat protein 3 -0.685 2.88E-02
FBXO33 F-box protein 33 -0.762 1.04E-02
FBXW7 F-box and WD-40 domain protein 7 (archipelago homolog, Drosophila) -0.675 3.22E-02
FEM1B fem-1 homolog b (C. elegans) -0.729 1.67E-02
FLJ35934 FLJ35934 -0.739 1.45E-02
FLNB filamin B, beta (actin binding protein 278) -0.679 3.07E-02
FOXJ3 forkhead box J3 -0.678 3.12E-02
FRA10AC1 fragile site, folic acid type, rare, fra(10)(q23.3) or fra(10)(q24.2) candidate 1 -0.819 3.79E-03
FUBP1 far upstream element (FUSE) binding protein 1 -0.661 3.75E-02
GGA1 golgi associated, gamma adaptin ear containing, ARF binding protein 1 0.812 4.34E-03
GM2A GM2 ganglioside activator 0.788 6.84E-03
GMPPB GDP-mannose pyrophosphorylase B 0.700 2.43E-02
GOLGA8A golgi autoantigen, golgin subfamily a, 8A 0.640 4.62E-02
GRINA glutamate receptor, ionotropic, N-methyl D-asparate-associated protein 1 (glutamate binding) 0.855 1.63E-03
GTF3C5 general transcription factor IIIC, polypeptide 5, 63kDa 0.695 2.56E-02
H6PD hexose-6-phosphate dehydrogenase (glucose 1-dehydrogenase) 0.827 3.16E-03
HAGH hydroxyacylglutathione hydrolase 0.726 1.75E-02
HDAC9 histone deacetylase 9 0.665 3.60E-02
HEATR1 HEAT repeat containing 1 -0.744 1.36E-02
HECTD2 HECT domain containing 2 -0.667 3.53E-02
HIVEP3 human immunodeficiency virus type I enhancer binding protein 3 0.638 4.73E-02
HMGB2 high-mobility group box 2 -0.730 1.66E-02
HP1BP3 heterochromatin protein 1, binding protein 3 -0.714 2.05E-02
HP1BP3 heterochromatin protein 1, binding protein 3 -0.742 1.40E-02
HYPK Huntingtin interacting protein K 0.682 2.97E-02
INPP5A inositol polyphosphate-5-phosphatase, 40kDa -0.644 4.45E-02
INTS10 integrator complex subunit 10 -0.659 3.81E-02
INTS6 integrator complex subunit 6 -0.723 1.81E-02
INTS7 integrator complex subunit 7 -0.764 1.00E-02
IPO7 importin 7 -0.658 3.86E-02
IREB2 iron-responsive element binding protein 2 -0.634 4.88E-02
IREB2 iron-responsive element binding protein 2 -0.640 4.64E-02
IREB2 iron-responsive element binding protein 2 -0.708 2.21E-02
IXL intersex-like (Drosophila) 0.720 1.89E-02
JMJD3 jumonji domain containing 3 0.732 1.60E-02
KIAA0317 KIAA0317 -0.729 1.68E-02
KIAA1609 KIAA1609 0.667 3.50E-02
KITLG KIT ligand -0.653 4.07E-02
KLHDC10 kelch domain containing 10 -0.736 1.53E-02
KLHDC5 kelch domain containing 5 -0.758 1.11E-02
KLHL2 kelch-like 2, Mayven (Drosophila) -0.663 3.66E-02
KRR1 KRR1, small subunit (SSU) processome component, homolog (yeast) -0.689 2.76E-02
LEMD1 LEM domain containing 1 0.653 4.05E-02
LOC144438 LOC144438 -0.678 3.13E-02
LRRC56 leucine rich repeat containing 56 0.672 3.33E-02
LUC7L2 LUC7-like 2 (S. cerevisiae) -0.678 3.13E-02
LY6H lymphocyte antigen 6 complex, locus H 0.698 2.47E-02
LYPLAL1 lysophospholipase-like 1 -0.672 3.32E-02
MAP2K4 mitogen-activated protein kinase kinase 4 -0.742 1.40E-02
MBNL1 muscleblind-like (Drosophila) -0.786 7.00E-03
MFF mitochondrial fission factor -0.775 8.45E-03
MID1 midline 1 (Opitz/BBB syndrome) -0.706 2.24E-02
MKLN1 muskelin 1, intracellular mediator containing kelch motifs -0.718 1.94E-02
MLL5 myeloid/lymphoid or mixed-lineage leukemia 5 (trithorax homolog, Drosophila) -0.659 3.84E-02
MLL5 myeloid/lymphoid or mixed-lineage leukemia 5 (trithorax homolog, Drosophila) -0.717 1.95E-02
MRPL41 mitochondrial ribosomal protein L41 -0.826 3.26E-03
MRPL9 mitochondrial ribosomal protein L9 -0.681 3.02E-02
MRPS18B mitochondrial ribosomal protein S18B -0.661 3.74E-02
MRS2L MRS2-like, magnesium homeostasis factor (S. cerevisiae) -0.633 4.93E-02
MTR 5-methyltetrahydrofolate-homocysteine methyltransferase -0.707 2.21E-02
NADKD1 NAD kinase domain containing 1 -0.695 2.57E-02
NCBP1 nuclear cap binding protein subunit 1, 80kDa 0.661 3.73E-02
NCBP1 nuclear cap binding protein subunit 1, 80kDa 0.650 4.17E-02
NFS1 NFS1 nitrogen fixation 1 (S. cerevisiae) -0.687 2.82E-02
NGFR nerve growth factor receptor (TNFR superfamily, member 16) 0.685 2.88E-02
NOM1 nucleolar protein with MIF4G domain 1 -0.653 4.07E-02
NR6A1 nuclear receptor subfamily 6, group A, member 1 -0.664 3.65E-02
ODF2L outer dense fiber of sperm tails 2-like -0.750 1.24E-02
P2RY1 purinergic receptor P2Y, G-protein coupled, 1 -0.646 4.35E-02
PABPC1 poly(A) binding protein, cytoplasmic 1 -0.752 1.21E-02
PABPC3 poly(A) binding protein, cytoplasmic 3 -0.815 4.11E-03
PAF1 Paf1, RNA polymerase II associated factor, homolog (S. cerevisiae) 0.712 2.08E-02
PCDH1 protocadherin 1 (cadherin-like 1) 0.636 4.82E-02
PCGF2 polycomb group ring finger 2 0.694 2.61E-02
PDCD6 programmed cell death 6 -0.649 4.22E-02
PDXP pyridoxal (pyridoxine, vitamin B6) phosphatase -0.797 5.79E-03
PGAP1 post-GPI attachment to proteins 1 -0.669 3.45E-02
PGP phosphoglycolate phosphatase 0.897 4.42E-04
PGRMC2 progesterone receptor membrane component 2 -0.664 3.64E-02
PHF20L1 PHD finger protein 20-like 1 -0.667 3.51E-02
PI4K2B phosphatidylinositol 4-kinase type 2 beta -0.654 4.01E-02
PICALM phosphatidylinositol binding clathrin assembly protein -0.689 2.77E-02
PLEKHJ1 pleckstrin homology domain containing, family J member 1 0.779 7.94E-03
PNISR PNN-interacting serine/arginine-rich protein -0.636 4.80E-02
POGLUT1 protein O-glucosyltransferase 1 -0.867 1.18E-03
POGZ pogo transposable element with ZNF domain -0.653 4.05E-02
PPARD peroxisome proliferative activated receptor, delta 0.708 2.20E-02
PQBP1 polyglutamine binding protein 1 0.754 1.18E-02
PRSS23 protease, serine, 23 -0.702 2.36E-02
PSMD4 proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, non-ATPase, 4 0.710 2.15E-02
PTBP2 polypyrimidine tract binding protein 2 -0.657 3.88E-02
PTBP2 polypyrimidine tract binding protein 2 -0.715 2.01E-02
PTK2 PTK2 protein tyrosine kinase 2 -0.638 4.73E-02
PUS3 pseudouridylate synthase 3 -0.691 2.69E-02
RARSL arginyl-tRNA synthetase-like -0.754 1.17E-02
RBBP6 retinoblastoma binding protein 6 -0.720 1.89E-02
RBM17 RNA binding motif protein 17 -0.645 4.42E-02
RBM19 RNA binding motif protein 19 -0.808 4.71E-03
RBM25 RNA binding motif protein 25 -0.684 2.93E-02
RBM25 RNA binding motif protein 25 -0.728 1.70E-02
RBM39 RNA binding motif protein 39 -0.703 2.34E-02
RBMS1 RNA binding motif, single stranded interacting protein 1 -0.659 3.83E-02
RFP2 ret finger protein 2 -0.642 4.55E-02
RHOBTB3 Rho-related BTB domain containing 3 -0.722 1.83E-02
RHOT1 ras homolog gene family, member T1 -0.716 1.98E-02
RHOT1 ras homolog gene family, member T1 -0.722 1.85E-02
RNASEH2B ribonuclease H2, subunit B -0.760 1.07E-02
RNF128 ring finger protein 128 -0.664 3.63E-02
RNFT2 ring finger protein, transmembrane 2 0.637 4.75E-02
RNGTT RNA guanylyltransferase and 5'-phosphatase -0.850 1.84E-03
RPL14 ribosomal protein L14 -0.662 3.69E-02
RPL14 ribosomal protein L14 -0.763 1.03E-02
RPL15 ribosomal protein L15 -0.650 4.19E-02
RPL41 ribosomal protein L41 -0.729 1.68E-02
RPS23 ribosomal protein S23 -0.707 2.22E-02
RPS6 ribosomal protein S6 -0.641 4.56E-02
RPS6 ribosomal protein S6 -0.651 4.15E-02
RRP1B ribosomal RNA processing 1 homolog B -0.644 4.45E-02
SAP18 Sin3A-associated protein, 18kDa -0.661 3.74E-02
SASH1 SAM and SH3 domain containing 1 0.815 4.07E-03
SDHAL1 succinate dehydrogenase complex, subunit A, flavoprotein-like 1 0.732 1.60E-02
SDHAL1 succinate dehydrogenase complex, subunit A, flavoprotein-like 1 0.720 1.89E-02
SEC11L3 SEC11-like 3 (S. cerevisiae) -0.727 1.72E-02
SEMA4C sema domain, immunoglobulin domain (Ig), transmembrane domain (TM) and short cytoplasmic domain, (semaphorin) 4C 0.672 3.33E-02
SEMA6C sema domain, transmembrane domain (TM), and cytoplasmic domain, (semaphorin) 6C 0.645 4.41E-02
SEPT2 septin 2 -0.653 4.08E-02
SETDB2 SET domain, bifurcated 2 -0.644 4.44E-02
SFRS11 splicing factor, arginine/serine-rich 11 -0.646 4.36E-02
SHQ1 SHQ1 homolog (S. cerevisiae) -0.794 6.08E-03
SIVA1 apoptosis-inducing factor 0.666 3.56E-02
SLC10A7 solute carrier family 10 (sodium/bile acid cotransporter family), member 7 -0.760 1.08E-02
SLC25A12 solute carrier family 25 (mitochondrial carrier, Aralar), member 12 -0.666 3.55E-02
SLC25A12 solute carrier family 25 (mitochondrial carrier, Aralar), member 12 -0.808 4.69E-03
SLC25A36 solute carrier family 25, member 36 -0.658 3.85E-02
SLTM SAFB-like, transcription modulator -0.658 3.88E-02
SMAD3 SMAD, mothers against DPP homolog 3 (Drosophila) -0.650 4.18E-02
SNORA24 small nucleolar RNA, H/ACA box 24 -0.659 3.83E-02
SNX5 sorting nexin 5 -0.736 1.52E-02
SPEN spen homolog, transcriptional regulator (Drosophila) -0.720 1.88E-02
SPIN spindlin -0.643 4.49E-02
SPPL3 signal peptide peptidase-like 3 -0.738 1.49E-02
SRD5A1 steroid-5-alpha-reductase, alpha polypeptide 1 (3-oxo-5 alpha-steroid delta 4-dehydrogenase alpha 1) -0.839 2.39E-03
SSR1 signal sequence receptor, alpha (translocon-associated protein alpha) -0.642 4.55E-02
ST14 suppression of tumorigenicity 14 (colon carcinoma) 0.799 5.54E-03
ST14 suppression of tumorigenicity 14 (colon carcinoma) 0.657 3.88E-02
STK39 serine threonine kinase 39 (STE20/SPS1 homolog, yeast) -0.672 3.33E-02
STK4 serine/threonine kinase 4 -0.662 3.69E-02
STOX2 storkhead box 2 -0.693 2.63E-02
SUPT7L suppressor of Ty 7 (S. cerevisiae)-like 0.664 3.62E-02
SURB7 SRB7 suppressor of RNA polymerase B homolog (yeast) -0.645 4.39E-02
SYNCRIP synaptotagmin binding, cytoplasmic RNA interacting protein -0.665 3.59E-02
TAF6 TAF6 RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 80kDa -0.649 4.23E-02
TBL1XR1 transducin (beta)-like 1X-linked receptor 1 -0.681 3.03E-02
TMC6 transmembrane channel-like 6 0.784 7.27E-03
TMEM106B transmembrane protein 106B -0.759 1.09E-02
TMEM111 transmembrane protein 111 0.723 1.82E-02
TMEM165 transmembrane protein 165 -0.657 3.90E-02
TNRC6B trinucleotide repeat containing 6B -0.739 1.47E-02
TNS4 tensin 4 0.654 4.03E-02
TP53 tumor protein p53 (Li-Fraumeni syndrome) -0.767 9.62E-03
TRAK2 trafficking protein, kinesin binding 2 -0.646 4.38E-02
TRIM29 tripartite motif-containing 29 0.703 2.34E-02
TRIOBP TRIO and F-actin binding protein 0.713 2.07E-02
TRIT1 tRNA isopentenyltransferase 1 -0.641 4.58E-02
TRPC4AP transient receptor potential cation channel, subfamily C, member 4 associated protein 0.715 2.01E-02
TSC22D2 TSC22 domain family, member 2 -0.829 3.03E-03
TSHZ1 teashirt family zinc finger 1 -0.653 4.08E-02
TST thiosulfate sulfurtransferase (rhodanese) 0.661 3.74E-02
TUBA1A tubulin, alpha 1a -0.711 2.11E-02
TUBA1B tubulin, alpha 1b -0.839 2.39E-03
TUBB3 tubulin, beta 3 0.784 7.22E-03
UBAP2 ubiquitin associated protein 2 -0.766 9.79E-03
USP14 ubiquitin specific peptidase 14 (tRNA-guanine transglycosylase) -0.814 4.14E-03
USP18 ubiquitin specific peptidase 18 -0.654 4.03E-02
USP22 ubiquitin specific peptidase 22 -0.635 4.87E-02
VAV3 vav 3 oncogene -0.640 4.62E-02
VCP valosin-containing protein 0.658 3.87E-02
VMO1 vitelline membrane outer layer 1 homolog (chicken) 0.747 1.31E-02
VPS37C vacuolar protein sorting 37 homolog C (S. cerevisiae) -0.756 1.14E-02
WDSUB1 WD repeat, sterile alpha motif and U-box domain containing 1 -0.731 1.64E-02
WFDC2 WAP four-disulfide core domain 2 0.703 2.34E-02
WHSC2 Wolf-Hirschhorn syndrome candidate 2 0.636 4.79E-02
YIPF4 Yip1 domain family, member 4 -0.697 2.51E-02
YTHDC1 YTH domain containing 1 -0.648 4.29E-02
YY1 YY1 transcription factor -0.661 3.76E-02
ZCCHC7 zinc finger, CCHC domain containing 7 -0.659 3.81E-02
ZDHHC5 zinc finger, DHHC-type containing 5 -0.661 3.75E-02
ZFP36L1 zinc finger protein 36, C3H type-like 1 -0.729 1.67E-02
ZFP62 zinc finger protein 62 homolog (mouse) -0.634 4.92E-02
ZFP64 zinc finger protein 64 homolog (mouse) -0.674 3.25E-02
ZMYM4 zinc finger, MYM-type 4 -0.761 1.06E-02
ZNF131 zinc finger protein 131 -0.652 4.11E-02
ZNF148 zinc finger protein 148 -0.690 2.72E-02
ZNF208 zinc finger protein 208 0.643 4.51E-02
ZNF227 zinc finger protein 227 -0.705 2.27E-02
ZNF275 zinc finger protein 275 -0.640 4.61E-02
ZNF294 zinc finger protein 294 -0.688 2.79E-02
ZNF302 zinc finger protein 302 0.640 4.65E-02
ZNF395 zinc finger protein 395 -0.640 4.63E-02
ZNF506 zinc finger protein 506 -0.818 3.86E-03
ZNF518 zinc finger protein 518 -0.636 4.82E-02
ZNF629 zinc finger protein 629 0.786 6.98E-03
ZNF710 zinc finger protein 710 -0.673 3.30E-02
ZNF710 zinc finger protein 710 -0.744 1.35E-02
ZNFX1-AS1 ZNFX1 antisense RNA 1 -0.711 2.11E-02
表9　リンパ芽球細胞における発現変動遺伝子
GeneNames GeneSymbols SAMp
coiled-coil domain containing 50 CCDC50 3.56E-05
solute carrier family 2 (facilitated glucose/fructose transporter), member 5 SLC2A5 4.96E-05
interferon (alpha, beta and omega) receptor 2 IFNAR2 7.39E-05
RNA-binding region (RNP1, RRM) containing 3 RNPC3 1.05E-04
A kinase (PRKA) anchor protein 13 AKAP13 1.15E-04
chromosome 20 open reading frame 133 C20orf133 1.18E-04
ataxin 1 ATXN1 1.23E-04
tumor protein D52 TPD52 1.42E-04
NA LOC440309 1.62E-04
KIAA1641 KIAA1641 1.97E-04
aurora kinase B AURKB 2.64E-04
NA KIAA0143 3.03E-04
chromosome 6 open reading frame 111 C6orf111 3.11E-04
solute carrier family 12 (potassium/chloride transporters), member 8 SLC12A8 3.22E-04
cyclin D2 CCND2 4.22E-04
chromosome 20 open reading frame 133 C20orf133 4.84E-04
AF4/FMR2 family, member 1 AFF1 5.22E-04
cullin 4A CUL4A 5.28E-04
G protein-coupled receptor 15 GPR15 5.49E-04
ankyrin repeat domain 12 ANKRD12 5.68E-04
RasGEF domain family, member 1A RASGEF1A 5.68E-04
RNA binding motif protein 25 RBM25 6.00E-04
LUC7-like 2 (S. cerevisiae) LUC7L2 6.06E-04
chromosome 5 open reading frame 22 C5orf22 6.36E-04
proteasome (prosome, macropain) activator subunit 4 PSME4 6.67E-04
cleavage and polyadenylation specific factor 6, 68kDa CPSF6 6.70E-04
activity-dependent neuroprotector ADNP 6.92E-04
STT3, subunit of the oligosaccharyltransferase complex, homolog B (S. cerevisiae) STT3B 7.04E-04
eukaryotic translation initiation factor 5 EIF5 7.04E-04
capping protein (actin filament) muscle Z-line, alpha 2 CAPZA2 7.20E-04
RNA binding motif protein 39 RBM39 7.37E-04
MADS box transcription enhancer factor 2, polypeptide A (myocyte enhancer factor 2A) MEF2A 7.37E-04
NA TRA2A 8.18E-04
growth arrest-specific 7 GAS7 8.34E-04
TBC1 domain family, member 5 TBC1D5 9.09E-04
homeodomain interacting protein kinase 2 HIPK2 9.89E-04
PR domain containing 2, with ZNF domain PRDM2 9.98E-04
slingshot homolog 2 (Drosophila) SSH2 1.04E-03
DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) box polypeptide 17 DDX17 1.07E-03
A kinase (PRKA) anchor protein 13 AKAP13 1.09E-03
heterogeneous nuclear ribonucleoprotein D (AU-rich element RNA binding protein 1, 37kDa) HNRPD 1.16E-03
chromosome 5 open reading frame 13 C5orf13 1.18E-03
metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non-coding RNA) MALAT1 1.20E-03
chromodomain helicase DNA binding protein 2 CHD2 1.22E-03
remodeling and spacing factor 1 RSF1 1.29E-03
jumonji domain containing 2B JMJD2B 1.31E-03
PDZ and LIM domain 5 PDLIM5 1.31E-03
ribonuclease T2 RNASET2 1.33E-03
NA FLJ20273 1.33E-03
NA TRA2A 1.36E-03
CKLF-like MARVEL transmembrane domain containing 7 CMTM7 1.37E-03
Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 2 RAPGEF2 1.39E-03
polycomb group ring finger 3 PCGF3 1.46E-03
ubiquitin specific peptidase 9, X-linked USP9X 1.48E-03
mitofusin 1 MFN1 1.51E-03
heat shock 70kDa protein 4 HSPA4 1.52E-03
PAP associated domain containing 4 PAPD4 1.55E-03
coiled-coil domain containing 76 CCDC76 1.56E-03
NA FLJ34306 1.58E-03
A kinase (PRKA) anchor protein 13 AKAP13 1.61E-03
TAF15 RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 68kDa TAF15 1.64E-03
formin binding protein 1 FNBP1 1.66E-03
Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 2 RAPGEF2 1.66E-03
cullin 3 CUL3 1.69E-03
RAB18, member RAS oncogene family RAB18 1.76E-03
THO complex 2 THOC2 1.77E-03
NA RP11-82K18.3 1.78E-03
PTK9 protein tyrosine kinase 9 PTK9 1.79E-03
CCR4-NOT transcription complex, subunit 2 CNOT2 1.84E-03
NA TRA2A 1.87E-03
chromosome 14 open reading frame 106 C14orf106 1.88E-03
metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non-coding RNA) MALAT1 1.92E-03
MAX gene associated MGA 1.95E-03
zinc finger protein 292 ZNF292 1.96E-03
myeloid cell leukemia sequence 1 (BCL2-related) MCL1 1.98E-03
casein kinase 1, alpha 1 CSNK1A1 2.07E-03
IMP2 inner mitochondrial membrane peptidase-like (S. cerevisiae) IMMP2L 2.13E-03
iron-responsive element binding protein 2 IREB2 2.15E-03
ubiquitin-conjugating enzyme E2Z (putative) UBE2Z 2.25E-03
Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 2 RAPGEF2 2.25E-03
NA TRA2A 2.28E-03
PAN3 polyA specific ribonuclease subunit homolog (S. cerevisiae) PAN3 2.34E-03
zinc finger, MYM-type 2 ZMYM2 2.34E-03
septin 7 SEPT7 2.44E-03
NA LOC643473 2.46E-03
ATPase, Cu++ transporting, alpha polypeptide (Menkes syndrome) ATP7A 2.47E-03
solute carrier family 44, member 1 SLC44A1 2.50E-03
nuclear receptor subfamily 4, group A, member 2 NR4A2 2.52E-03
PC4 and SFRS1 interacting protein 1 PSIP1 2.53E-03
RAB18, member RAS oncogene family RAB18 2.53E-03
v-yes-1 Yamaguchi sarcoma viral oncogene homolog 1 YES1 2.55E-03
pyrophosphatase (inorganic) 2 PPA2 2.57E-03
TAF9B RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 31kDa TAF9B 2.60E-03
PAN3 polyA specific ribonuclease subunit homolog (S. cerevisiae) PAN3 2.62E-03
metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non-coding RNA) MALAT1 2.63E-03
early growth response 1 EGR1 2.66E-03
tripartite motif-containing 66 TRIM66 2.68E-03
WD repeat and SOCS box-containing 1 WSB1 2.69E-03
bromodomain and WD repeat domain containing 2 BRWD2 2.78E-03
zinc finger, DHHC-type containing 13 ZDHHC13 2.79E-03
small nuclear ribonucleoprotein polypeptide N SNRPN 2.81E-03
collagen, type IX, alpha 3 COL9A3 2.83E-03
KIAA1826 KIAA1826 2.89E-03
abl-interactor 1 ABI1 3.08E-03
zinc finger protein 638 ZNF638 3.17E-03
PAN3 polyA specific ribonuclease subunit homolog (S. cerevisiae) PAN3 3.29E-03
interleukin 1, alpha IL1A 3.31E-03
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 3.41E-03
WD repeat and FYVE domain containing 1 WDFY1 3.42E-03
ankyrin repeat and death domain containing 1A ANKDD1A 3.43E-03
potassium voltage-gated channel, subfamily H (eag-related), member 2 KCNH2 3.45E-03
spleen tyrosine kinase SYK 3.46E-03
PAP associated domain containing 4 PAPD4 3.57E-03
ubiquitin-conjugating enzyme E2E 2 (UBC4/5 homolog, yeast) UBE2E2 3.60E-03
ankyrin repeat domain 11 ANKRD11 3.62E-03
ATG16 autophagy related 16-like 2 (S. cerevisiae) ATG16L2 3.68E-03
transducin (beta)-like 1X-linked TBL1X 3.78E-03
ras homolog gene family, member Q RHOQ 3.92E-03
mitochondrial ribosomal protein S5 MRPS5 3.94E-03
nucleoporin 153kDa NUP153 3.95E-03
MON2 homolog (S. cerevisiae) MON2 3.97E-03
protein inhibitor of activated STAT, 2 PIAS2 4.04E-03
integrin, alpha V (vitronectin receptor, alpha polypeptide, antigen CD51) ITGAV 4.04E-03
jumonji domain containing 2C JMJD2C 4.06E-03
protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 2 PTPN2 4.09E-03
cytochrome c, somatic CYCS 4.16E-03
ubiquitin-conjugating enzyme E2D 3 (UBC4/5 homolog, yeast) UBE2D3 4.17E-03
zinc finger protein 207 ZNF207 4.18E-03
signal recognition particle 54kDa SRP54 4.43E-03
putative homeodomain transcription factor 2 PHTF2 4.47E-03
metastasis associated lung adenocarcinoma transcript 1 (non-coding RNA) MALAT1 4.62E-03
RAB GTPase activating protein 1-like RABGAP1L 4.63E-03
solute carrier family 1 (glutamate/neutral amino acid transporter), member 4 SLC1A4 4.65E-03
gephyrin GPHN 4.73E-03
phosphoribosylglycinamide formyltransferase, phosphoribosylglycinamide synthetase, phosphoribosylaminoimidazole synthetaseGART 4.75E-03
SUMO1/sentrin specific peptidase 1 SENP1 4.79E-03
YEATS domain containing 2 YEATS2 4.94E-03
zinc finger CCCH-type containing 6 ZC3H6 5.09E-03
NA ARTS-1 5.23E-03
AF4/FMR2 family, member 1 AFF1 5.39E-03
aftiphilin AFTPH 5.42E-03
DEAH (Asp-Glu-Ala-His) box polypeptide 9 DHX9 5.67E-03
SAM domain and HD domain 1 SAMHD1 5.67E-03
ariadne homolog, ubiquitin-conjugating enzyme E2 binding protein, 1 (Drosophila) ARIH1 5.72E-03
cytoplasmic linker associated protein 1 CLASP1 5.73E-03
elongation factor, RNA polymerase II, 2 ELL2 5.74E-03
YME1-like 1 (S. cerevisiae) YME1L1 5.75E-03
vesicle transport through interaction with t-SNAREs homolog 1A (yeast) VTI1A 5.79E-03
muskelin 1, intracellular mediator containing kelch motifs MKLN1 5.90E-03
NA D4S234E 5.94E-03
interleukin 1 receptor, type II IL1R2 5.95E-03
signal-induced proliferation-associated 1 like 1 SIPA1L1 6.07E-03
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 6.18E-03
chromosome 10 open reading frame 18 C10orf18 6.21E-03
dehydrogenase/reductase (SDR family) member 9 DHRS9 6.22E-03
ubiquitin specific peptidase 34 USP34 6.34E-03
RNA binding motif protein 14 RBM14 6.42E-03
NA SR140 6.46E-03
TAF15 RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 68kDa TAF15 6.48E-03
solute carrier family 25, member 36 SLC25A36 6.48E-03
ets variant gene 6 (TEL oncogene) ETV6 6.59E-03
elongation factor, RNA polymerase II, 2 ELL2 6.59E-03
FK506 binding protein 5 FKBP5 6.61E-03
ubiquitin specific peptidase 3 USP3 6.69E-03
zinc finger protein 395 ZNF395 6.84E-03
ubiquitin-conjugating enzyme E2E 2 (UBC4/5 homolog, yeast) UBE2E2 6.89E-03
WD repeat and FYVE domain containing 1 WDFY1 6.89E-03
ras homolog gene family, member H RHOH 6.92E-03
MCM4 minichromosome maintenance deficient 4 (S. cerevisiae) MCM4 6.94E-03
integrin, alpha V (vitronectin receptor, alpha polypeptide, antigen CD51) ITGAV 7.02E-03
activating transcription factor 5 ATF5 7.03E-03
CD69 molecule CD69 7.14E-03
NA FLJ43663 7.18E-03
NA TncRNA 7.20E-03
SCY1-like 2 (S. cerevisiae) SCYL2 7.54E-03
ARP2 actin-related protein 2 homolog (yeast) ACTR2 7.59E-03
CD1c molecule CD1C 7.63E-03
peroxisomal biogenesis factor 3 PEX3 7.75E-03
serine/threonine kinase 4 STK4 7.75E-03
NA RP6-213H19.1 7.80E-03
TM2 domain containing 1 TM2D1 7.80E-03
major histocompatibility complex, class II, DQ alpha 1 HLA-DQA1 8.32E-03
NA FLJ20273 8.33E-03
protein kinase, interferon-inducible double stranded RNA dependent activator PRKRA 8.37E-03
transmembrane protein 106B TMEM106B 8.41E-03
PCTAIRE protein kinase 2 PCTK2 8.46E-03
ankyrin repeat domain 28 ANKRD28 8.66E-03
Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 2 RAPGEF2 8.73E-03
NA FNIP1 8.77E-03
SUMO1/sentrin specific peptidase 6 SENP6 8.79E-03
zinc finger RNA binding protein ZFR 8.87E-03
synaptosomal-associated protein, 23kDa SNAP23 9.05E-03
RB1-inducible coiled-coil 1 RB1CC1 9.14E-03
glycerol-3-phosphate dehydrogenase 2 (mitochondrial) GPD2 9.20E-03
CUG triplet repeat, RNA binding protein 2 CUGBP2 9.23E-03
Rho GTPase activating protein 6 ARHGAP6 9.29E-03
AT rich interactive domain 1B (SWI1-like) ARID1B 9.34E-03
wingless-type MMTV integration site family, member 10A WNT10A 9.38E-03
ataxin 1 ATXN1 9.40E-03
ankyrin repeat domain 17 ANKRD17 9.49E-03
ethanolamine kinase 1 ETNK1 9.53E-03
TAF9B RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 31kDa TAF9B 9.71E-03
zinc finger, AN1-type domain 3 ZFAND3 9.94E-03
KIAA1731 KIAA1731 9.94E-03
cell division cycle 2-like 6 (CDK8-like) CDC2L6 9.94E-03
solute carrier family 1 (neuronal/epithelial high affinity glutamate transporter, system Xag), member 1 SLC1A1 9.97E-03
mortality factor 4 like 2 MORF4L2 1.00E-02
pre-B-cell colony enhancing factor 1 PBEF1 1.03E-02
phosphatase and tensin homolog (mutated in multiple advanced cancers 1) PTEN 1.03E-02
collagen, type V, alpha 1 COL5A1 1.03E-02
TBC1 domain family, member 22A TBC1D22A 1.03E-02
NA FLJ40330 1.04E-02
ATP-binding cassette, sub-family C (CFTR/MRP), member 4 ABCC4 1.05E-02
nuclear receptor co-repressor 1 NCOR1 1.05E-02
potassium voltage-gated channel, subfamily H (eag-related), member 2 KCNH2 1.06E-02
formin binding protein 1 FNBP1 1.07E-02
zinc finger protein 518 ZNF518 1.09E-02
Rho GTPase activating protein 5 ARHGAP5 1.10E-02
DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) box polypeptide 3, X-linked DDX3X 1.10E-02
NA LOC644450 1.14E-02
N-glycanase 1 NGLY1 1.15E-02
SEC31-like 1 (S. cerevisiae) SEC31L1 1.17E-02
E3 ubiquitin protein ligase, HECT domain containing, 1 EDD1 1.17E-02
leucine rich repeat (in FLII) interacting protein 2 LRRFIP2 1.19E-02
pleckstrin homology, Sec7 and coiled-coil domains 1(cytohesin 1) PSCD1 1.19E-02
DEAH (Asp-Glu-Ala-His) box polypeptide 9 DHX9 1.20E-02
multiple C2 domains, transmembrane 2 MCTP2 1.21E-02
TAF9B RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 31kDa TAF9B 1.25E-02
nuclear transport factor 2-like export factor 2 NXT2 1.27E-02
UDP-Gal:betaGlcNAc beta 1,4- galactosyltransferase, polypeptide 5 B4GALT5 1.29E-02
TAO kinase 1 TAOK1 1.34E-02
zinc finger protein 395 ZNF395 1.35E-02
chromosome 14 open reading frame 118 C14orf118 1.37E-02
serologically defined colon cancer antigen 8 SDCCAG8 1.38E-02
serine/threonine/tyrosine interacting protein STYX 1.40E-02
KIAA1267 KIAA1267 1.40E-02
phosphatidylinositol binding clathrin assembly protein PICALM 1.41E-02
zinc finger, CCHC domain containing 7 ZCCHC7 1.41E-02
regulatory factor X, 3 (influences HLA class II expression) RFX3 1.43E-02
gasdermin-like GSDML 1.45E-02
NA LOC641298 1.46E-02
chromodomain protein, Y-like CDYL 1.49E-02
RNA binding motif protein 6 RBM6 1.51E-02
zinc finger, FYVE domain containing 16 ZFYVE16 1.52E-02
WNK lysine deficient protein kinase 1 WNK1 1.54E-02
ankyrin repeat and SOCS box-containing 2 ASB2 1.54E-02
collagen, type V, alpha 1 COL5A1 1.54E-02
zinc finger, AN1-type domain 3 ZFAND3 1.55E-02
sema domain, transmembrane domain (TM), and cytoplasmic domain, (semaphorin) 6A SEMA6A 1.56E-02
PAP associated domain containing 4 PAPD4 1.57E-02
N-acetylated alpha-linked acidic dipeptidase-like 2 NAALADL2 1.60E-02
collagen, type V, alpha 1 COL5A1 1.61E-02
collagen, type IV, alpha 3 (Goodpasture antigen) COL4A3 1.62E-02
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 1.64E-02
coatomer protein complex, subunit alpha COPA 1.65E-02
interferon gamma receptor 1 IFNGR1 1.71E-02
RNA binding protein with multiple splicing 2 RBPMS2 1.73E-02
ectonucleoside triphosphate diphosphohydrolase 1 ENTPD1 1.73E-02
formin binding protein 1 FNBP1 1.73E-02
mastermind-like 2 (Drosophila) MAML2 1.75E-02
CD47 molecule CD47 1.79E-02
NA FLJ22531 1.81E-02
NA RICTOR 1.83E-02
activating transcription factor 5 ATF5 1.85E-02
protein inhibitor of activated STAT, 1 PIAS1 1.88E-02
guanine nucleotide binding protein (G protein), alpha 13 GNA13 1.88E-02
ubiquitin-conjugating enzyme E2E 1 (UBC4/5 homolog, yeast) UBE2E1 1.94E-02
regulatory factor X domain containing 2 RFXDC2 1.99E-02
transient receptor potential cation channel, subfamily M, member 7 TRPM7 2.01E-02
transmembrane protein 77 TMEM77 2.01E-02
zinc finger protein 395 ZNF395 2.03E-02
baculoviral IAP repeat-containing 6 (apollon) BIRC6 2.08E-02
ATP-binding cassette, sub-family D (ALD), member 3 ABCD3 2.09E-02
zinc finger, CCHC domain containing 7 ZCCHC7 2.14E-02
zinc finger protein 395 ZNF395 2.17E-02
activated leukocyte cell adhesion molecule ALCAM 2.18E-02
NA SND1 2.25E-02
neurotrophic tyrosine kinase, receptor, type 2 NTRK2 2.28E-02
haloacid dehalogenase-like hydrolase domain containing 1A HDHD1A 2.29E-02
myosin IB MYO1B 2.29E-02
signal transducer and activator of transcription 1, 91kDa STAT1 2.34E-02
zinc finger protein 160 ZNF160 2.45E-02
solute carrier family 8 (sodium-calcium exchanger), member 3 SLC8A3 2.48E-02
ankyrin repeat domain 28 ANKRD28 2.48E-02
suppressor of Ty 16 homolog (S. cerevisiae) SUPT16H 2.48E-02
transferrin receptor (p90, CD71) TFRC 2.52E-02
KISS1 receptor KISS1R 2.53E-02
polo-like kinase 4 (Drosophila) PLK4 2.61E-02
zinc finger, AN1-type domain 6 ZFAND6 2.62E-02
nuclear receptor subfamily 4, group A, member 2 NR4A2 2.64E-02
NA FLJ40330 2.78E-02
NA OVOS2 2.82E-02
lysosomal associated protein transmembrane 4 beta LAPTM4B 2.82E-02
Kruppel-like factor 12 KLF12 2.94E-02
KIAA0674 KIAA0674 2.98E-02
splicing factor 1 SF1 3.04E-02
transforming growth factor, beta receptor I (activin A receptor type II-like kinase, 53kDa) TGFBR1 3.08E-02
cell division cycle 42 (GTP binding protein, 25kDa) CDC42 3.13E-02
hydroxysteroid (17-beta) dehydrogenase 12 HSD17B12 3.19E-02
ubiquitin specific peptidase 12 USP12 3.26E-02
sema domain, transmembrane domain (TM), and cytoplasmic domain, (semaphorin) 6A SEMA6A 3.27E-02
NA PRO1073 3.38E-02
NA LOC402110 3.41E-02
family with sequence similarity 113, member B FAM113B 3.41E-02
lectin, mannose-binding, 1 LMAN1 3.43E-02
sema domain, transmembrane domain (TM), and cytoplasmic domain, (semaphorin) 6A SEMA6A 3.44E-02
ring finger protein (C3H2C3 type) 6 RNF6 3.50E-02
chromosome 5 open reading frame 13 C5orf13 3.53E-02
CTD (carboxy-terminal domain, RNA polymerase II, polypeptide A) small phosphatase like 2 CTDSPL2 3.56E-02
SMAD, mothers against DPP homolog 3 (Drosophila) SMAD3 3.57E-02
golgi associated, gamma adaptin ear containing, ARF binding protein 2 GGA2 3.62E-02
PCTAIRE protein kinase 2 PCTK2 3.63E-02
Fc receptor-like 4 FCRL4 3.67E-02
chromosome 15 open reading frame 29 C15orf29 3.74E-02
translocase of inner mitochondrial membrane 22 homolog (yeast) TIMM22 3.83E-02
solute carrier family 16, member 1 (monocarboxylic acid transporter 1) SLC16A1 3.85E-02
stearoyl-CoA desaturase (delta-9-desaturase) SCD 4.15E-02
solute carrier family 39 (zinc transporter), member 6 SLC39A6 4.30E-02
stearoyl-CoA desaturase 5 SCD5 4.33E-02
phosphoinositide-3-kinase, class 2, alpha polypeptide PIK3C2A 4.35E-02
methyltransferase 5 domain containing 1 METT5D1 4.51E-02
peptidylglycine alpha-amidating monooxygenase PAM 4.83E-02
eukaryotic translation initiation factor 4 gamma, 3 EIF4G3 4.94E-02
表10　リンパ芽球細胞における機能グループ解析結果
UniGeneSetAnnoID GeneSetDescS Number genes CHIp
GO:0005739 mitochondrion 940 8.95E-62
GO:0008270 zinc ion binding 2459 4.06E-20
GO:0051082 unfolded protein binding 265 5.44E-16
GO:0006355 regulation of transcription, DNA-dependent 2114 8.48E-16
GO:0006364 rRNA processing 119 1.43E-14
GO:0006457 protein folding 327 3.19E-14
GO:0004691 cAMP-dependent protein kinase activity 17 4.69E-12
GO:0046872 metal ion binding 2394 3.72E-11
GO:0005761 mitochondrial ribosome 30 7.03E-11
GO:0000398 nuclear mRNA splicing, via spliceosome 291 1.40E-10
GO:0008033 tRNA processing 58 2.33E-10
GO:0005736 DNA-directed RNA polymerase I complex 3 6.50E-10
GO:0005743 mitochondrial inner membrane 75 1.70E-09
GO:0051258 protein polymerization 22 6.06E-09
GO:0004470 malic enzyme activity 6 7.06E-09
GO:0003677 DNA binding 1514 9.85E-09
GO:0006350 transcription 1834 1.37E-08
GO:0035162 embryonic hemopoiesis 6 1.50E-08
GO:0000175 3'-5'-exoribonuclease activity 22 1.78E-08
GO:0006412 protein biosynthesis 536 3.72E-08
GO:0006886 intracellular protein transport 273 4.73E-08
GO:0004298 threonine endopeptidase activity 33 6.52E-08
GO:0003735 structural constituent of ribosome 306 1.12E-07
GO:0015986 ATP synthesis coupled proton transport 58 1.20E-07
GO:0046961 hydrogen-transporting ATPase activity, rotational mechanism 58 1.20E-07
GO:0007548 sex differentiation 10 1.40E-07
GO:0017034 Rap guanyl-nucleotide exchange factor activity 9 1.41E-07
GO:0030529 ribonucleoprotein complex 156 1.50E-07
GO:0016469 proton-transporting two-sector ATPase complex 56 1.81E-07
GO:0031372 UBC13-MMS2 complex 4 2.83E-07
GO:0004553 hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl compounds 20 2.89E-07
GO:0007399 nervous system development 205 3.91E-07
GO:0001514 selenocysteine incorporation 4 4.10E-07
GO:0004471 malate dehydrogenase (decarboxylating) activity 4 4.10E-07
GO:0016619 malate dehydrogenase (oxaloacetate-decarboxylating) activity 4 4.10E-07
GO:0030981 cortical microtubule cytoskeleton 4 4.10E-07
GO:0000177 cytoplasmic exosome (RNase complex) 4 4.10E-07
GO:0005839 proteasome core complex (sensu Eukaryota) 35 4.65E-07
GO:0005681 spliceosome complex 131 7.40E-07
GO:0005777 peroxisome 107 1.02E-06
GO:0005528 FK506 binding 12 1.03E-06
GO:0045454 cell redox homeostasis 12 1.06E-06
GO:0051056 regulation of small GTPase mediated signal transduction 47 1.19E-06
GO:0043234 protein complex 38 1.27E-06
GO:0006118 electron transport 315 1.31E-06
GO:0003700 transcription factor activity 873 1.73E-06
GO:0046582 Rap GTPase activator activity 10 1.92E-06
GO:0004527 exonuclease activity 48 2.00E-06
GO:0016491 oxidoreductase activity 474 2.32E-06
GO:0007185 transmembrane receptor protein tyrosine phosphatase signaling pathway 8 2.64E-06
GO:0003899 DNA-directed RNA polymerase activity 68 2.87E-06
GO:0016560 protein import into peroxisome matrix, docking 2 3.15E-06
GO:0031115 negative regulation of microtubule polymerization 2 3.15E-06
GO:0003826 alpha-ketoacid dehydrogenase activity 2 3.15E-06
GO:0004588 orotate phosphoribosyltransferase activity 2 3.15E-06
GO:0004590 orotidine-5'-phosphate decarboxylase activity 2 3.15E-06
GO:0004534 5'-3' exoribonuclease activity 2 3.15E-06
GO:0016072 rRNA metabolism 2 3.15E-06
GO:0047865 dimethylglycine dehydrogenase activity 2 3.15E-06
GO:0046933 hydrogen-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism 55 3.16E-06
GO:0019933 cAMP-mediated signaling 9 3.42E-06
GO:0009055 electron carrier activity 145 4.01E-06
GO:0006744 ubiquinone biosynthesis 14 4.55E-06
GO:0005840 ribosome 239 4.65E-06
GO:0008640 ubiquitin-like conjugating enzyme activity 4 7.45E-06
GO:0005516 calmodulin binding 140 8.95E-06
GO:0003723 RNA binding 937 9.27E-06
GO:0051537 2 iron, 2 sulfur cluster binding 10 1.00E-05
GO:0003954 NADH dehydrogenase activity 55 1.02E-05
GO:0008137 NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity 58 1.02E-05
GO:0016787 hydrolase activity 991 1.07E-05
GO:0005643 nuclear pore 124 1.27E-05
GO:0001836 release of cytochrome c from mitochondria 9 1.43E-05
GO:0016020 membrane 3334 1.44E-05
GO:0005634 nucleus 5275 1.51E-05
GO:0042541 hemoglobin biosynthesis 5 1.56E-05
GO:0030150 protein import into mitochondrial matrix 5 1.56E-05
GO:0000176 nuclear exosome (RNase complex) 5 1.56E-05
GO:0005737 cytoplasm 1666 1.60E-05
GO:0015031 protein transport 548 1.70E-05
GO:0044249 cellular biosynthesis 5 1.80E-05
GO:0006955 immune response 373 3.34E-05
GO:0004521 endoribonuclease activity 7 3.36E-05
GO:0006892 post-Golgi vesicle-mediated transport 19 3.68E-05
GO:0003676 nucleic acid binding 817 5.23E-05
GO:0006099 tricarboxylic acid cycle 41 6.21E-05
GO:0003746 translation elongation factor activity 37 6.37E-05
GO:0050684 regulation of mRNA processing 11 7.00E-05
GO:0005779 integral to peroxisomal membrane 20 7.48E-05
GO:0004864 protein phosphatase inhibitor activity 22 7.71E-05
GO:0008380 RNA splicing 148 8.99E-05
GO:0016602 CCAAT-binding factor complex 13 9.02E-05
GO:0005730 nucleolus 122 1.11E-04
GO:0000502 proteasome complex (sensu Eukaryota) 25 1.12E-04
GO:0005622 intracellular 2153 1.14E-04
GO:0031405 lipoic acid binding 11 1.17E-04
GO:0006275 regulation of DNA replication 10 1.23E-04
GO:0015992 proton transport 75 1.27E-04
GO:0050794 regulation of cellular process 5 1.48E-04
GO:0006094 gluconeogenesis 12 1.49E-04
表11　リンパ芽球細胞において注目する機能グループ
UniGeneSetAnnoID GeneSetDescS CHIp # genes, p <0.05 Total # entities
GO:0005739 mitochondrion 8.95E-62 271 940
GO:0000398 nuclear mRNA splicing, via spliceosome 1.40E-10 84 291
GO:0016491 oxidoreductase activity 2.32E-06 89 474
表12　リンパ芽球細胞において発現変動を示したミトコンドリア関連遺伝子
GeneNames GeneSymbols AffyID SAMp SAMfold
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, beta polypeptide ATP5B 201322_at 1.76E-02 1.117
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, gamma polypeptide 1 ATP5C1 205711_x_at 2.53E-03 1.160
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, gamma polypeptide 1 ATP5C1 208870_x_at 2.96E-03 1.147
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, gamma polypeptide 1 ATP5C1 213366_x_at 2.07E-02 1.122
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F1 complex, epsilon subunit ATP5E 222441_x_at 1.14E-03 1.362
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit B1 ATP5F1 211755_s_at 6.01E-03 1.136
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit C3 (subunit 9) ATP5G3 207507_s_at 5.47E-03 1.250
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit C3 (subunit 9) ATP5G3 207508_at 1.38E-02 1.184
ATP synthase, H+ transporting, mitochondrial F0 complex, subunit F6 ATP5J 202325_s_at 4.89E-02 1.117
COX15 homolog, cytochrome c oxidase assembly protein (yeast) COX15 221550_at 4.80E-02 1.162
cytochrome c oxidase subunit IV isoform 2 (lung) COX4I2 232761_at 5.37E-03 1.060
cytochrome c oxidase subunit Va COX5A 229426_at 8.98E-03 1.546
cytochrome c oxidase subunit VIa polypeptide 1 COX6A1 200925_at 3.34E-02 1.105
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, 11, 14.7kDa NDUFA11 225304_s_at 2.76E-02 1.175
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 alpha subcomplex, 12 NDUFA12 223244_s_at 1.12E-03 1.186
NDUFA12-like NDUFA12L 228355_s_at 2.12E-02 1.170
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1, alpha/beta subcomplex, 1, 8kDa NDUFAB1 202077_at 6.83E-03 1.164
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 beta subcomplex, 8, 19kDa NDUFB8 201226_at 4.82E-03 1.152
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1, subcomplex unknown, 2, 14.5kDa NDUFC2 218101_s_at 9.77E-03 1.146
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1, subcomplex unknown, 2, 14.5kDa NDUFC2 222521_x_at 1.07E-02 1.287
NADH dehydrogenase (ubiquinone) Fe-S protein 3, 30kDa (NADH-coenzyme Q reductase)NDUFS3 201740_at 4.13E-02 1.171
NADH dehydrogenase (ubiquinone) Fe-S protein 8, 23kDa (NADH-coenzyme Q reductase)NDUFS8 203189_s_at 2.58E-03 1.230
ubiquinol-cytochrome c reductase, 6.4kDa subunit UQCR 223613_at 2.15E-02 1.263
ubiquinol-cytochrome c reductase core protein II UQCRC2 200883_at 4.01E-03 1.220
ubiquinol-cytochrome c reductase, Rieske iron-sulfur polypeptide 1 UQCRFS1 208909_at 1.99E-03 1.188
表13　リンパ芽球細胞において発現変動を示したRNA結合タンパク遺伝子
GeneNames GeneSymbols AffyID SAMp SAMfold
CUG triplet repeat, RNA binding protein 1 CUGBP1 1555467_a_at 2.72E-02 1.57
CUG triplet repeat, RNA binding protein 2 CUGBP2 1554569_a_at 1.78E-03 1.57
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 1558111_at 2.80E-02 0.57
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 241681_at 3.41E-03 0.34
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 236558_at 6.18E-03 0.37
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 235879_at 7.55E-03 0.53
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 1556658_a_at 1.45E-02 0.52
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 238558_at 1.64E-02 0.47
muscleblind-like (Drosophila) MBNL1 1556657_at 3.84E-02 0.55
muscleblind-like 2 (Drosophila) MBNL2 232138_at 2.96E-03 0.51
muscleblind-like 2 (Drosophila) MBNL2 236699_at 2.20E-02 0.57
muscleblind-like 2 (Drosophila) MBNL2 232369_at 4.76E-02 0.55
表14　リンパ芽球細胞において発現変動を示したヒストン脱メチル化酵素遺伝子
GeneNames GeneSymbols AffyID SAMp SAMfold
F-box and leucine-rich repeat protein 11 FBXL11 208987_s_at 1.28E-03 0.68
F-box and leucine-rich repeat protein 11 FBXL11 208989_s_at 3.74E-02 0.88
Jumonji, AT rich interactive domain 1A (RBBP2-like) JARID1A 202040_s_at 1.29E-03 0.75
jumonji domain containing 1C JMJD1C 224933_s_at 4.02E-03 0.68
jumonji domain containing 1C JMJD1C 241391_at 4.41E-02 0.58
jumonji domain containing 2B JMJD2B 215616_s_at 5.58E-04 0.77
jumonji domain containing 2B JMJD2B 235789_at 1.31E-03 0.30
jumonji domain containing 2B JMJD2B 217664_at 4.51E-03 0.76
jumonji domain containing 2B JMJD2B 212492_s_at 1.82E-02 0.73
jumonji domain containing 2C JMJD2C 1556493_a_at 4.06E-03 0.37
jumonji domain containing 3 JMJD3 1556067_a_at 1.12E-02 0.60
jumonji domain containing 3 JMJD3 41386_i_at 3.12E-02 0.70
jumonji domain containing 3 JMJD3 1556066_at 4.81E-02 0.60
Wolf-Hirschhorn syndrome candidate 1-like 1 WHSC1L1 222544_s_at 2.19E-03 0.66
Wolf-Hirschhorn syndrome candidate 1-like 1 WHSC1L1 242968_at 2.29E-02 0.63
Wolf-Hirschhorn syndrome candidate 1-like 1 WHSC1L1 238496_at 3.16E-02 0.81
表15　発現変動を示したヒストンH3脱メチル化酵素遺伝子、ならびにその特異性























abhydrolase domain containing 12 ABHD12 228123_s_at 増加 3.57E-02 4.50E-02 unknown
ArfGAP with coiled-coil, ankyrin repeat and PH domains 2 ACAP2 1552472_a_at 減少 3.61E-02 2.53E-03 Nucleus
alkaline ceramidase 3 ACER3 222687_s_at 減少 5.74E-03 1.08E-02 Cytoplasm
AF4/FMR2 family, member 1 AFF1 201924_at 減少 9.68E-04 5.19E-03 Nucleus
1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase 1 AGPAT1 215535_s_at 増加 3.91E-02 3.64E-02 Cytoplasm
adenylate kinase 4 AK4 230630_at 減少 4.00E-02 1.07E-02 Cytoplasm
A kinase (PRKA) anchor protein 13 AKAP13 221718_s_at 減少 5.83E-03 4.99E-02 Cytoplasm
asparagine-linked glycosylation 13 homolog (S. cerevisiae) ALG13 (includes EG:315365)205584_at 減少 4.56E-02 1.19E-03 Cytoplasm
Alstrom syndrome 1 ALMS1 214221_at 減少 2.34E-03 3.39E-02 Cytoplasm
autophagy/beclin-1 regulator 1 AMBRA1 52731_at 減少 1.56E-03 2.19E-02 Cytoplasm
ankyrin repeat domain 11 ANKRD11 219437_s_at 減少 7.65E-03 6.42E-03 Nucleus
annexin A2 ANXA2 210427_x_at 増加 2.97E-02 4.37E-02 Plasma Membrane
ADP-ribosylation factor interacting protein 2 ARFIP2 202109_at 増加 2.79E-02 7.34E-03 Cytoplasm
Rho GTPase activating protein 35 ARHGAP35 229394_s_at 減少 2.02E-03 3.30E-02 Nucleus
Rho guanine nucleotide exchange factor (GEF) 7 ARHGEF7 202548_s_at 減少 1.40E-02 3.62E-02 Cytoplasm
ATPase, H+ transporting, lysosomal 21kDa, V0 subunit b ATP6V0B 200078_s_at 増加 3.24E-02 6.63E-04 Cytoplasm
ATP synthase mitochondrial F1 complex assembly factor 1 ATPAF1 224729_s_at 減少 1.30E-02 2.59E-02 Cytoplasm
ataxin 3 ATXN3 205415_s_at 減少 6.15E-04 2.61E-02 Nucleus
UDP-Gal:betaGlcNAc beta 1,4- galactosyltransferase, polypeptide 6 B4GALT6 206233_at 減少 4.07E-02 3.18E-02 Cytoplasm
BCL2-interacting killer (apoptosis-inducing) BIK 205780_at 増加 1.05E-02 8.00E-03 Cytoplasm
baculoviral IAP repeat containing 6 BIRC6 233093_s_at 減少 1.97E-04 1.90E-02 Cytoplasm
bromodomain containing 4 BRD4 202103_at 減少 3.28E-02 2.50E-02 Nucleus
chromosome 17 open reading frame 81 C17orf81 219260_s_at 増加 1.43E-02 1.29E-03 unknown
chromosome 2 open reading frame 43 C2orf43 222192_s_at 増加 3.61E-02 9.77E-04 unknown
chromosome 6 open reading frame 62 C6orf62 213875_x_at 減少 2.41E-02 3.27E-02 unknown
calumenin CALU 200755_s_at 増加 4.25E-02 1.96E-04 Cytoplasm
calmodulin regulated spectrin-associated protein 1 CAMSAP1 212711_at 減少 2.87E-04 1.53E-02 unknown
cullin-associated and neddylation-dissociated 1 CAND1 208838_at 減少 4.57E-02 2.85E-05 Cytoplasm
calnexin CANX 208852_s_at 増加 4.84E-02 1.76E-02 Cytoplasm
caspase recruitment domain family, member 8 CARD8 228641_at 減少 1.76E-02 1.64E-02 Nucleus
Cbl proto-oncogene, E3 ubiquitin protein ligase B CBLB 227900_at 減少 4.01E-02 3.25E-02 Nucleus
coiled-coil domain containing 58 CCDC58 235244_at 減少 3.76E-02 1.02E-02 Cytoplasm
coiled-coil domain containing 91 CCDC91 218545_at 減少 5.34E-03 1.91E-02 unknown
coiled-coil domain containing 92 CCDC92 218175_at 減少 1.05E-02 3.01E-02 Cytoplasm
CCZ1 vacuolar protein trafficking and biogenesis associated homolog B (S. cerevisiae) CCZ1/CCZ1B 215024_at 増加 1.03E-03 4.75E-02 unknown
CDC42 small effector 1 CDC42SE1 229120_s_at 減少 9.53E-03 2.89E-02 Plasma Membrane
cyclin-dependent kinase 2 associated protein 2 CDK2AP2 203252_at 増加 7.08E-03 3.38E-02 Nucleus
centrosomal protein 68kDa CEP68 212677_s_at 減少 1.53E-02 7.40E-04 Cytoplasm
chromodomain helicase DNA binding protein 2 CHD2 228999_at 増加 1.02E-03 1.77E-02 Nucleus
chromodomain helicase DNA binding protein 6 CHD6 225031_at 減少 4.56E-03 9.09E-03 Nucleus
C-type lectin domain family 2, member D CLEC2D 233500_x_at 減少 3.50E-03 3.64E-02 Plasma Membrane
CCHC-type zinc finger, nucleic acid binding protein CNBP 227731_at 減少 5.53E-03 4.52E-02 Nucleus
cornichon homolog (Drosophila) CNIH 201653_at 増加 1.58E-02 2.61E-02 Plasma Membrane
CCR4-NOT transcription complex, subunit 7 CNOT7 225053_at 減少 3.55E-02 9.40E-03 Nucleus
canopy 3 homolog (zebrafish) CNPY3 217931_at 増加 7.18E-03 3.85E-02 Cytoplasm
collagen, type V, alpha 1 COL5A1 203325_s_at 減少 4.60E-02 1.52E-03 Extracellular Space
CREB binding protein CREBBP 202160_at 減少 1.41E-02 5.05E-03 Nucleus
casein kinase 1, alpha 1 CSNK1A1 208866_at 増加 2.96E-02 1.12E-02 Cytoplasm
cleavage stimulation factor, 3' pre-RNA, subunit 2, 64kDa CSTF2 238821_at 減少 3.01E-03 3.89E-02 Nucleus
CTD (carboxy-terminal domain, RNA polymerase II, polypeptide A) small phosphatase like 2CTDSPL2 223271_s_at 減少 3.37E-02 9.13E-04 unknown
cullin 4A CUL4A 201423_s_at 減少 3.60E-02 8.47E-03 Nucleus
CWF19-like 2, cell cycle control (S. pombe) CWF19L2 228916_at 減少 1.03E-03 1.30E-02 unknown
cytochrome b-561 domain containing 2 CYB561D2 209665_at 増加 3.57E-03 3.76E-02 unknown
cytochrome b, ascorbate dependent 3 CYBASC3 224735_at 増加 1.21E-02 1.25E-02 unknown
cytochrome b reductase 1 CYBRD1 217889_s_at 増加 9.19E-03 2.86E-02 Cytoplasm
cytochrome P450, family 1, subfamily B, polypeptide 1 CYP1B1 202437_s_at 増加 3.47E-02 5.04E-03 Cytoplasm
cytohesin 2 CYTH2 209158_s_at 減少 2.03E-02 8.27E-03 Cytoplasm
cytohesin 1 interacting protein CYTIP 209606_at 減少 3.58E-02 1.24E-02 Cytoplasm
dishevelled associated activator of morphogenesis 1 DAAM1 226666_at 減少 1.19E-02 9.51E-03 Cytoplasm
dihydrolipoamide branched chain transacylase E2 DBT 231919_at 減少 5.91E-04 9.41E-03 Cytoplasm
DDB1 and CUL4 associated factor 6 DCAF6 224372_at 増加 1.40E-03 2.21E-04 Nucleus
DDB1 and CUL4 associated factor 7 DCAF7 221745_at 減少 7.20E-03 1.16E-02 Cytoplasm
dynactin 2 (p50) DCTN2 200932_s_at 減少 7.18E-03 4.87E-05 Cytoplasm
DCN1, defective in cullin neddylation 1, domain containing 1 (S. cerevisiae) DCUN1D1 218583_s_at 減少 1.46E-02 2.90E-03 unknown
DDHD domain containing 2 DDHD2 212690_at 減少 4.20E-02 2.33E-03 Cytoplasm
DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) box polypeptide 42 DDX42 201788_at 減少 4.61E-02 2.72E-03 Cytoplasm
DEAD (Asp-Glu-Ala-Asp) box polypeptide 52 DDX52 210320_s_at 減少 1.81E-02 1.99E-02 Nucleus
density-regulated protein DENR 221509_at 減少 1.95E-02 3.73E-02 unknown
DKFZP564C152 protein DKFZP564C152 216028_at 減少 3.18E-03 4.57E-03 unknown
discs, large (Drosophila) homolog-associated protein 4 DLGAP4 202572_s_at 減少 5.84E-03 7.47E-03 Plasma Membrane
dynein, axonemal, heavy chain 6 DNAH6 1561616_a_at 増加 4.22E-02 2.61E-02 unknown
dedicator of cytokinesis 10 DOCK10 219279_at 減少 2.55E-02 9.77E-03 unknown
dolichol kinase DOLK 204488_at 増加 4.56E-02 8.94E-04 Cytoplasm
EH domain binding protein 1 EHBP1 212650_at 減少 2.70E-02 4.40E-02 Cytoplasm
eukaryotic translation initiation factor 2C, 2 EIF2C2 213310_at 減少 1.22E-02 1.75E-02 Cytoplasm
ELK4, ETS-domain protein (SRF accessory protein 1) ELK4 214831_at 減少 3.08E-02 2.19E-02 Nucleus
ELMO/CED-12 domain containing 2 ELMOD2 226502_at 増加 4.38E-02 2.86E-03 unknown
ELOVL fatty acid elongase 1 ELOVL1 57163_at 増加 3.13E-02 1.06E-02 Cytoplasm
erythrocyte membrane protein band 4.1-like 2 EPB41L2 201719_s_at 減少 2.33E-02 1.26E-02 Plasma Membrane
ectopic P-granules autophagy protein 5 homolog (C. elegans) EPG5 227638_at 減少 5.69E-03 5.25E-04 unknown
excision repair cross-complementing rodent repair deficiency, complementation group 1 ERCC1 203719_at 減少 4.97E-02 2.14E-04 Nucleus
excision repair cross-complementing rodent repair deficiency, complementation group 5 ERCC5 202414_at 減少 4.43E-02 4.10E-02 Nucleus
ERGIC and golgi 2 ERGIC2 240172_at 増加 9.13E-04 4.50E-03 Cytoplasm
v-ets erythroblastosis virus E26 oncogene homolog 1 (avian) ETS1 1555355_a_at 減少 4.05E-03 2.03E-03 Nucleus
ets variant 6 ETV6 205585_at 減少 2.29E-02 4.33E-03 Nucleus
exosome component 8 EXOSC8 215136_s_at 減少 1.84E-02 4.17E-02 Nucleus
F11 receptor F11R 224097_s_at 減少 4.53E-02 4.77E-02 Plasma Membrane
family with sequence similarity 101, member B FAM101B 226876_at 減少 1.02E-02 5.14E-04 unknown
family with sequence similarity 65, member B FAM65B 209829_at 増加 3.94E-03 1.58E-02 unknown
family with sequence similarity 69, member A FAM69A 216044_x_at 増加 3.00E-02 2.85E-05 unknown
folliculin FLCN 1552664_at 減少 6.09E-03 1.96E-02 Cytoplasm
FLYWCH-type zinc finger 1 FLYWCH1 234106_s_at 減少 1.50E-02 4.84E-02 unknown
formin binding protein 1 FNBP1 213940_s_at 減少 9.27E-03 6.77E-03 Nucleus
forkhead box K1 FOXK1 226715_at 減少 4.79E-02 1.31E-03 Nucleus
forkhead box P1 FOXP1 224838_at 減少 4.02E-02 1.73E-02 Nucleus
fragile site, folic acid type, rare, fra(10)(q23.3) or fra(10)(q24.2) candidate 1 FRA10AC1 226398_s_at 減少 1.66E-02 4.87E-03 Nucleus
fibrinogen silencer binding protein FSBP 235846_at 減少 1.95E-02 2.89E-02 unknown
far upstream element (FUSE) binding protein 1 FUBP1 212847_at 増加 2.78E-02 4.28E-02 Nucleus
guanylate binding protein 2, interferon-inducible GBP2 (includes EG:14469) 202748_at 減少 2.37E-02 1.99E-02 Cytoplasm
guanylate binding protein 4 GBP4 235175_at 減少 1.26E-02 2.59E-04 Cytoplasm
galactosidase, alpha GLA 214430_at 増加 2.56E-02 2.84E-02 Cytoplasm
GDP-mannose pyrophosphorylase B GMPPB 222710_at 増加 5.01E-03 1.68E-02 Cytoplasm
golgin A1 GOLGA1 203383_s_at 増加 2.31E-02 1.82E-02 Cytoplasm
golgi SNAP receptor complex member 2 GOSR2 235041_at 増加 1.16E-02 1.74E-05 Cytoplasm
G patch domain containing 8 GPATCH8 212487_at 減少 4.99E-02 1.38E-02 unknown
G protein-coupled receptor 183 GPR183 205419_at 減少 2.58E-02 4.71E-02 Plasma Membrane
glutathione S-transferase mu 4 GSTM4 204149_s_at 減少 2.40E-02 3.85E-03 Cytoplasm
general transcription factor IIIC, polypeptide 3, 102kDa GTF3C3 222604_at 減少 1.84E-02 1.39E-02 Nucleus
helicase with zinc finger HELZ 225910_at 減少 1.27E-03 9.96E-04 Nucleus
histidine triad nucleotide binding protein 1 HINT1 1555960_at 増加 4.52E-03 1.21E-03 Nucleus
hook homolog 3 (Drosophila) HOOK3 226395_at 減少 2.28E-03 6.68E-04 Cytoplasm
heat shock protein 90kDa beta (Grp94), member 1 HSP90B1 200598_s_at 増加 3.43E-02 4.37E-02 Cytoplasm
HECT, UBA and WWE domain containing 1, E3 ubiquitin protein ligase HUWE1 208598_s_at 減少 1.23E-03 4.62E-03 Nucleus
inhibitor of DNA binding 2, dominant negative helix-loop-helix protein ID2 201565_s_at 減少 1.24E-02 1.58E-02 Nucleus
interleukin 18 receptor 1 IL18R1 206618_at 減少 3.44E-03 1.03E-02 Plasma Membrane
INO80 complex subunit D INO80D 231152_at 減少 2.33E-02 7.01E-03 unknown
inositol 1,4,5-trisphosphate receptor, type 1 ITPR1 216944_s_at 減少 4.20E-02 1.30E-02 Cytoplasm
influenza virus NS1A binding protein IVNS1ABP 201363_s_at 減少 2.22E-03 1.69E-02 Nucleus
jumonji domain containing 1C JMJD1C 224933_s_at 減少 3.10E-02 7.47E-03 Nucleus
jumping translocation breakpoint JTB 210434_x_at 増加 1.23E-02 2.12E-03 Plasma Membrane
KAT8 regulatory NSL complex subunit 3 KANSL3 224318_s_at 減少 6.99E-03 4.86E-03 unknown
potassium channel tetramerisation domain containing 10 KCTD10 223208_at 減少 3.64E-02 7.39E-03 Nucleus
KIAA0368 KIAA0368 214356_s_at 減少 1.29E-03 3.96E-02 Cytoplasm
KIAA1704 KIAA1704 220171_x_at 減少 2.75E-02 3.37E-02 unknown
KIAA2026 KIAA2026 228446_at 減少 1.99E-02 1.42E-02 unknown
kinesin family member 3B KIF3B 203943_at 増加 4.73E-02 1.26E-04 Cytoplasm
LanC lantibiotic synthetase component C-like 1 (bacterial) LANCL1 202019_s_at 減少 3.33E-02 4.74E-02 Plasma Membrane
La ribonucleoprotein domain family, member 1 LARP1 212137_at 減少 5.39E-03 1.73E-03 Cytoplasm
La ribonucleoprotein domain family, member 7 LARP7 212785_s_at 減少 3.66E-02 1.26E-02 unknown
leptin receptor overlapping transcript LEPROT 227095_at 増加 4.26E-03 2.11E-02 Plasma Membrane
lectin, galactoside-binding, soluble, 8 LGALS8 210732_s_at 減少 1.43E-02 1.99E-02 Extracellular Space
lectin, mannose-binding 2 LMAN2 200805_at 増加 4.50E-02 2.04E-03 Cytoplasm
leucyl/cystinyl aminopeptidase LNPEP 231866_at 減少 5.06E-03 1.72E-02 Cytoplasm
lon peptidase 2, peroxisomal LONP2 229663_at 減少 5.84E-03 7.11E-03 Cytoplasm
leucine-rich repeats and calponin homology (CH) domain containing 1 LRCH1 235012_at 減少 1.33E-02 1.95E-02 unknown
leucine-rich repeats and calponin homology (CH) domain containing 3 LRCH3 235347_at 減少 1.83E-05 3.90E-03 unknown
low density lipoprotein receptor-related protein 8, apolipoprotein e receptor LRP8 228955_at 増加 2.46E-03 5.40E-03 Plasma Membrane
leucine rich repeat (in FLII) interacting protein 1 LRRFIP1 201861_s_at 減少 9.72E-04 4.54E-03 Cytoplasm
leucine rich repeat (in FLII) interacting protein 2 LRRFIP2 220610_s_at 減少 1.53E-02 2.63E-02 unknown
LSM11, U7 small nuclear RNA associated LSM11 226826_at 減少 8.36E-04 1.69E-02 Nucleus
LSM14A, SCD6 homolog A (S. cerevisiae) LSM14A 212132_at 減少 7.18E-03 3.04E-03 Cytoplasm
LUC7-like 2 (S. cerevisiae) LUC7L2 217842_at 減少 8.56E-03 2.68E-02 unknown
microtubule-actin crosslinking factor 1 MACF1 207358_x_at 減少 1.13E-05 5.62E-03 Cytoplasm
melanoma antigen family D, 2 MAGED2 213627_at 増加 4.07E-02 1.26E-02 Plasma Membrane
mannosidase, alpha, class 1A, member 2 MAN1A2 217922_at 増加 9.95E-03 4.54E-02 Cytoplasm
mesencephalic astrocyte-derived neurotrophic factor MANF 202655_at 増加 3.53E-02 2.93E-02 Extracellular Space
microtubule-associated protein 4 MAP4 243_g_at 減少 1.87E-04 2.12E-02 Cytoplasm
matrin 3 MATR3 242260_at 増加 1.06E-02 4.19E-02 Nucleus
muscleblind-like splicing regulator 1 MBNL1 201152_s_at 減少 5.34E-03 2.92E-04 Nucleus
mediator of DNA-damage checkpoint 1 MDC1 203062_s_at 減少 3.21E-03 1.27E-03 Nucleus
MDN1, midasin homolog (yeast) MDN1 212693_at 減少 2.56E-02 1.03E-02 Nucleus
microsomal glutathione S-transferase 1 MGST1 231736_x_at 増加 3.69E-02 1.61E-02 Cytoplasm
mindbomb E3 ubiquitin protein ligase 1 MIB1 224726_at 減少 7.52E-05 2.92E-02 Cytoplasm
MAP kinase interacting serine/threonine kinase 2 MKNK2 223199_at 減少 4.53E-02 2.22E-03 Cytoplasm
myeloid/lymphoid or mixed-lineage leukemia (trithorax homolog, Drosophila) MLL 212076_at 減少 1.27E-03 1.08E-03 Nucleus
myeloid/lymphoid or mixed-lineage leukemia 2 MLL2 227527_at 減少 5.04E-03 3.15E-03 Nucleus
5-methyltetrahydrofolate-homocysteine methyltransferase MTR 226969_at 減少 6.35E-03 7.99E-04 Cytoplasm
MYC binding protein 2, E3 ubiquitin protein ligase MYCBP2 201960_s_at 減少 1.27E-03 9.12E-03 Nucleus
myosin, light chain 12A, regulatory, non-sarcomeric MYL12A 1555976_s_at 増加 8.75E-03 4.10E-03 unknown
nucleosome assembly protein 1-like 1 NAP1L1 1556121_at 減少 3.84E-02 2.60E-02 Nucleus
nuclear receptor corepressor 1 NCOR1 200856_x_at 減少 3.84E-04 2.87E-02 Nucleus
NADH dehydrogenase (ubiquinone) 1 beta subcomplex, 8, 19kDa NDUFB8 201227_s_at 減少 1.78E-03 3.57E-03 Cytoplasm
neural precursor cell expressed, developmentally down-regulated 9 NEDD9 202150_s_at 減少 4.71E-03 4.32E-02 Nucleus
neuroepithelial cell transforming 1 NET1 (includes EG:10276) 201829_at 減少 3.41E-02 5.65E-04 Nucleus
neurofibromin 1 NF1 (includes EG:18015) 212678_at 減少 2.73E-02 2.18E-02 Cytoplasm
non imprinted in Prader-Willi/Angelman syndrome 2 NIPA2 212129_at 増加 1.45E-02 4.17E-03 Cytoplasm
nuclear receptor subfamily 3, group C, member 1 (glucocorticoid receptor) NR3C1 232431_at 増加 9.25E-03 2.42E-02 Nucleus
nardilysin (N-arginine dibasic convertase) NRD1 (includes EG:230598) 229422_at 増加 1.30E-03 6.51E-03 Cytoplasm
negative regulator of ubiquitin-like proteins 1 NUB1 222512_at 減少 4.25E-02 1.11E-02 Nucleus
nuclear casein kinase and cyclin-dependent kinase substrate 1 NUCKS1 229353_s_at 減少 1.26E-03 2.80E-03 Nucleus
oral-facial-digital syndrome 1 OFD1 203569_s_at 減少 5.87E-03 1.27E-03 Plasma Membrane
optic atrophy 1 (autosomal dominant) OPA1 214306_at 減少 1.21E-02 4.76E-02 Cytoplasm
origin recognition complex, subunit 2 ORC2 (includes EG:18393) 204853_at 減少 9.56E-03 2.26E-02 Nucleus
ORM1-like 2 (S. cerevisiae) ORMDL2 218556_at 増加 9.10E-03 1.54E-03 Cytoplasm
oxysterol binding protein-like 8 OSBPL8 228986_at 減少 7.74E-03 4.55E-02 Cytoplasm
O-sialoglycoprotein endopeptidase-like 1 OSGEPL1 230032_at 減少 4.28E-02 3.66E-03 Cytoplasm
oligosaccharyltransferase complex subunit OSTC 223001_at 増加 3.72E-02 7.35E-04 Cytoplasm
oxidation resistance 1 OXR1 (includes EG:117520) 218197_s_at 減少 8.80E-04 2.21E-02 Cytoplasm
PAP associated domain containing 4 PAPD4 225761_at 減少 3.83E-02 2.60E-02 unknown
pre-B-cell leukemia homeobox interacting protein 1 PBXIP1 207838_x_at 減少 2.03E-02 8.18E-03 Nucleus
phosphodiesterase 4D interacting protein PDE4DIP 214129_at 増加 2.36E-02 3.59E-02 Cytoplasm
protein disulfide isomerase family A, member 4 PDIA4 211048_s_at 増加 9.31E-03 2.91E-02 Cytoplasm
protein disulfide isomerase family A, member 6 PDIA6 208639_x_at 増加 1.76E-02 2.88E-02 Cytoplasm
pyruvate dehydrogenase kinase, isozyme 3 PDK3 230085_at 減少 2.63E-03 1.50E-03 Cytoplasm
PDZ and LIM domain 5 PDLIM5 211681_s_at 減少 3.75E-02 8.04E-03 Cytoplasm
PDS5, regulator of cohesion maintenance, homolog A (S. cerevisiae) PDS5A 212140_at 減少 3.55E-02 1.77E-02 Nucleus
pyridoxal (pyridoxine, vitamin B6) kinase PDXK 218019_s_at 増加 2.50E-02 8.07E-05 Cytoplasm
peroxisomal biogenesis factor 3 PEX3 203970_s_at 減少 3.00E-03 5.10E-03 Cytoplasm
PHD finger protein 14 PHF14 228095_at 減少 4.66E-02 1.40E-02 unknown
PHD finger protein 21A PHF21A 1554153_a_at 減少 3.77E-03 4.63E-02 Nucleus
PHD finger protein 23 PHF23 223081_at 増加 4.16E-02 8.10E-03 unknown
phosphoinositide-3-kinase, regulatory subunit 1 (alpha) PIK3R1 212249_at 減少 2.76E-02 2.93E-03 Cytoplasm
PTPRF interacting protein, binding protein 1 (liprin beta 1) PPFIBP1 203735_x_at 減少 1.34E-03 3.57E-02 Plasma Membrane
peptidylprolyl isomerase B (cyclophilin B) PPIB 200968_s_at 増加 1.34E-02 4.77E-02 Cytoplasm
protein phosphatase 2, regulatory subunit B, alpha PPP2R2A 236492_at 増加 4.73E-05 1.44E-03 Cytoplasm
prickle homolog 1 (Drosophila) PRICKLE1 226065_at 減少 3.53E-02 4.42E-02 Nucleus
PRP40 pre-mRNA processing factor 40 homolog A (S. cerevisiae) PRPF40A 226687_at 増加 6.35E-03 4.51E-02 Nucleus
phosphoribosyl pyrophosphate synthetase-associated protein 2 PRPSAP2 203537_at 減少 8.72E-03 5.77E-04 unknown
proline-rich coiled-coil 2C PRRC2C 211946_s_at 減少 4.50E-02 3.43E-02 Cytoplasm
PC4 and SFRS1 interacting protein 1 PSIP1 209337_at 減少 1.47E-02 3.86E-02 Nucleus
proteasome (prosome, macropain) 26S subunit, non-ATPase, 7 PSMD7 238738_at 増加 1.06E-03 8.02E-03 Cytoplasm
proteasome (prosome, macropain) activator subunit 4 PSME4 212222_at 減少 2.14E-02 2.32E-03 Cytoplasm
purine-rich element binding protein A PURA 229167_at 減少 4.99E-03 1.70E-02 Nucleus
purine-rich element binding protein B PURB 227718_at 減少 5.13E-04 1.55E-02 Nucleus
glutamine and serine rich 1 QSER1 244563_at 減少 1.21E-02 6.83E-03 unknown
RAB GTPase activating protein 1 RABGAP1 204028_s_at 減少 2.56E-02 4.11E-02 Cytoplasm
RAD18 homolog (S. cerevisiae) RAD18 223417_at 減少 7.47E-04 4.65E-02 Nucleus
RNA binding motif protein 17 RBM17 224780_at 減少 1.55E-02 2.03E-03 Nucleus
RNA binding motif protein 33 RBM33 1554095_at 減少 7.25E-03 4.52E-02 unknown
receptor accessory protein 5 REEP5 208872_s_at 増加 4.73E-02 8.01E-03 Extracellular Space
RER1 retention in endoplasmic reticulum 1 homolog (S. cerevisiae) RER1 202296_s_at 増加 5.83E-03 7.22E-03 Cytoplasm
REV1 homolog (S. cerevisiae) REV1 (includes EG:316344) 218428_s_at 減少 2.33E-02 3.09E-02 Nucleus
REV3-like, catalytic subunit of DNA polymerase zeta (yeast) REV3L 208070_s_at 減少 9.57E-03 1.28E-02 Nucleus
ring finger and FYVE-like domain containing E3 ubiquitin protein ligase RFFL 237919_at 減少 6.36E-03 9.83E-03 Cytoplasm
ras homolog family member Q RHOQ 212122_at 増加 3.65E-03 2.16E-02 Plasma Membrane
RAP1 interacting factor homolog (yeast) RIF1 (includes EG:295602) 226503_at 減少 2.98E-02 2.88E-02 Nucleus
RIO kinase 3 (yeast) RIOK3 202129_s_at 減少 1.54E-02 3.01E-03 unknown
ribonuclease H2, subunit B RNASEH2B 229210_at 減少 2.13E-02 2.95E-03 Nucleus
ribophorin II RPN2 208689_s_at 増加 1.39E-02 1.77E-02 Cytoplasm
ribosomal protein S19 RPS19 202649_x_at 減少 1.09E-02 1.40E-02 Cytoplasm
RRN3 RNA polymerase I transcription factor homolog (S. cerevisiae) RRN3 222204_s_at 減少 2.55E-02 4.19E-03 Nucleus
rhotekin RTKN 225150_s_at 減少 3.30E-02 9.74E-03 Cytoplasm
S100 calcium binding protein A13 S100A13 202598_at 増加 5.68E-03 6.97E-03 Cytoplasm
SR-related CTD-associated factor 11 SCAF11 213850_s_at 減少 3.54E-03 1.47E-02 Nucleus
stromal cell derived factor 4 SDF4 224472_x_at 増加 8.54E-03 7.56E-03 Cytoplasm
SEC62 homolog (S. cerevisiae) SEC62 (includes EG:294912)1552790_a_at 増加 3.12E-03 3.66E-02 Cytoplasm
selenoprotein T SELT 217811_at 増加 3.94E-03 2.55E-03 unknown
sema domain, transmembrane domain (TM), and cytoplasmic domain, (semaphorin) 6A SEMA6A 225660_at 減少 2.18E-02 2.87E-04 Plasma Membrane
septin 2 SEPT2 200015_s_at 減少 1.01E-02 4.59E-02 Cytoplasm
septin 6 SEPT6 212413_at 減少 4.09E-02 1.40E-02 Cytoplasm
SFT2 domain containing 2 SFT2D2 214838_at 増加 1.86E-02 4.60E-02 unknown
SH3-domain kinase binding protein 1 SH3KBP1 223082_at 減少 2.59E-02 2.24E-03 Cytoplasm
solute carrier family 25 (mitochondrial carrier; Graves disease autoantigen), member 16 SLC25A16 210686_x_at 増加 4.40E-02 2.19E-02 Cytoplasm
solute carrier family 30 (zinc transporter), member 5 SLC30A5 1555334_s_at 増加 3.47E-02 4.55E-02 Plasma Membrane
solute carrier family 33 (acetyl-CoA transporter), member 1 SLC33A1 203164_at 増加 1.55E-02 3.28E-03 Cytoplasm
solute carrier family 4 (anion exchanger), member 1, adaptor protein SLC4A1AP 1558201_s_at 減少 1.14E-04 1.94E-02 Cytoplasm
SMAD family member 4 SMAD4 202527_s_at 減少 2.91E-02 9.81E-03 Nucleus
SWI/SNF related, matrix associated, actin dependent regulator of chromatin, subfamily b, member 1SMARCB1 212167_s_at 増加 9.36E-03 6.06E-03 Nucleus
smg-1 homolog, phosphatidylinositol 3-kinase-related kinase (C. elegans) SMG1 210057_at 減少 6.91E-03 3.68E-03 Cytoplasm
small nuclear ribonucleoprotein 48kDa (U11/U12) SNRNP48 1553274_a_at 減少 4.83E-02 7.05E-03 Nucleus
sorting nexin 1 SNX1 214531_s_at 減少 1.89E-02 7.10E-03 Cytoplasm
sorting nexin 29 SNX29 225624_at 減少 5.63E-04 4.76E-02 unknown
suppressor of cytokine signaling 1 SOCS1 210001_s_at 減少 3.95E-02 3.48E-05 Cytoplasm
SRY (sex determining region Y)-box 4 SOX4 213668_s_at 減少 1.87E-02 2.31E-02 Nucleus
signal peptidase complex subunit 2 homolog (S. cerevisiae) SPCS2 243570_at 増加 1.74E-03 2.63E-03 Cytoplasm
signal peptidase complex subunit 3 homolog (S. cerevisiae) SPCS3 222753_s_at 増加 3.80E-02 2.79E-02 Cytoplasm
signal peptide peptidase like 3 SPPL3 224638_at 減少 3.65E-02 3.03E-02 Plasma Membrane
spectrin, alpha, non-erythrocytic 1 (alpha-fodrin) SPTAN1 208611_s_at 減少 4.88E-02 2.19E-02 Plasma Membrane
signal recognition particle receptor, B subunit SRPRB 222532_at 増加 4.35E-02 3.41E-02 Cytoplasm
serine/arginine-rich splicing factor 3 SRSF3 232392_at 増加 1.43E-02 3.83E-02 Nucleus
synovial sarcoma translocation gene on chromosome 18-like 2 SS18L2 218283_at 増加 4.03E-02 4.48E-02 unknown
signal transducer and activator of transcription 5B STAT5B 205026_at 減少 1.79E-02 3.38E-03 Nucleus
serine/threonine kinase 4 STK4 211085_s_at 減少 5.75E-03 3.95E-04 Cytoplasm
spermatid perinuclear RNA binding protein STRBP 229513_at 増加 1.98E-03 4.40E-03 Cytoplasm
striatin, calmodulin binding protein STRN 230734_x_at 減少 1.00E-02 3.35E-03 Cytoplasm
syntaxin 16 STX16 221500_s_at 減少 4.06E-02 5.75E-03 Cytoplasm
syntaxin 17 STX17 218666_s_at 減少 1.42E-03 3.68E-02 Plasma Membrane
syntaxin 4 STX4 203530_s_at 減少 3.69E-03 4.89E-02 Plasma Membrane
syntaxin 6 STX6 212800_at 減少 4.26E-02 1.29E-03 Cytoplasm
synaptotagmin-like 3 SYTL3 238423_at 減少 1.98E-02 5.36E-03 Cytoplasm
transforming, acidic coiled-coil containing protein 1 TACC1 1554690_a_at 減少 1.74E-03 6.01E-05 Nucleus
TAF1 RNA polymerase II, TATA box binding protein (TBP)-associated factor, 250kDa TAF1 (includes EG:270627) 216711_s_at 減少 6.96E-03 6.93E-04 Nucleus
TBC1 domain family, member 5 TBC1D5 201815_s_at 減少 1.88E-02 3.14E-02 unknown
TATA box binding protein TBP 203135_at 減少 4.04E-02 2.64E-02 Nucleus
transcription factor 12 TCF12 208986_at 減少 2.80E-02 2.42E-03 Nucleus
transcription factor 20 (AR1) TCF20 212931_at 減少 3.17E-02 4.25E-03 Nucleus
transcription factor Dp-2 (E2F dimerization partner 2) TFDP2 203588_s_at 減少 9.89E-03 4.56E-02 Nucleus
THO complex 2 THOC2 226626_at 減少 1.29E-03 2.62E-02 Nucleus
transducin-like enhancer of split 1 (E(sp1) homolog, Drosophila) TLE1 203221_at 増加 1.74E-02 2.92E-03 Nucleus
transmembrane 9 superfamily member 2 TM9SF2 201078_at 増加 8.36E-03 1.06E-04 Plasma Membrane
transmembrane and coiled-coil domains 1 TMCO1 211098_x_at 増加 7.86E-03 2.71E-03 unknown
transmembrane emp24-like trafficking protein 10 (yeast) TMED10 200929_at 増加 3.13E-02 2.08E-04 Cytoplasm
transmembrane protein 167A TMEM167A 224702_at 増加 1.32E-02 1.27E-02 unknown
transmembrane protein 179B TMEM179B 228089_x_at 増加 3.69E-02 4.31E-02 unknown
transmembrane protein 208 TMEM208 221597_s_at 増加 3.68E-02 1.10E-02 unknown
transportin 1 TNPO1 225766_s_at 減少 2.62E-02 2.79E-03 Nucleus
trinucleotide repeat containing 6B TNRC6B 213254_at 減少 2.57E-02 7.86E-03 unknown
tumor protein D52 TPD52 201689_s_at 増加 4.78E-02 1.72E-02 Cytoplasm
translocated promoter region, nuclear basket protein TPR 1557227_s_at 減少 4.70E-03 4.14E-02 Nucleus
tripartite motif containing 33 TRIM33 212436_at 減少 2.29E-03 5.34E-04 Nucleus
tRNA selenocysteine 1 associated protein 1 TRNAU1AP 228997_at 増加 3.83E-02 9.90E-04 Nucleus
tetraspanin 3 TSPAN3 200972_at 増加 4.25E-02 5.67E-04 Plasma Membrane
twinfilin, actin-binding protein, homolog 1 (Drosophila) TWF1 (includes EG:19230) 201745_at 増加 8.08E-03 2.97E-03 Cytoplasm
ubiquitin C UBC 208980_s_at 減少 7.88E-03 4.40E-02 Cytoplasm
ubiquitin-conjugating enzyme E2G 1 UBE2G1 209141_at 増加 3.96E-02 5.77E-03 Cytoplasm
ubiquitin carboxyl-terminal esterase L1 (ubiquitin thiolesterase) UCHL1 201387_s_at 増加 2.29E-02 1.99E-03 Cytoplasm
uncoupling protein 2 (mitochondrial, proton carrier) UCP2 208997_s_at 増加 4.60E-02 1.26E-03 Cytoplasm
UHRF1 binding protein 1 UHRF1BP1 226135_at 減少 1.49E-02 7.45E-03 unknown
ubiquinol-cytochrome c reductase complex chaperone UQCC 229672_at 増加 6.32E-03 2.48E-02 Cytoplasm
ubiquitin specific peptidase 25 USP25 223167_s_at 減少 1.18E-02 1.15E-03 unknown
ubiquitin specific peptidase 32 USP32 211702_s_at 減少 7.77E-03 1.20E-02 Cytoplasm
ubiquitin specific peptidase 34 USP34 212065_s_at 減少 1.31E-02 4.93E-02 unknown
ubiquitin specific peptidase 47 USP47 223701_s_at 減少 4.90E-03 2.96E-02 Cytoplasm
ubiquitin specific peptidase 48 USP48 229812_at 減少 4.66E-02 2.07E-02 Plasma Membrane
vacuolar protein sorting 13 homolog A (S. cerevisiae) VPS13A 227987_at 減少 7.92E-04 2.76E-03 Cytoplasm
vacuolar protein sorting 13 homolog D (S. cerevisiae) VPS13D 212323_s_at 減少 2.43E-03 6.63E-03 unknown
WW domain containing adaptor with coiled-coil WAC 222389_s_at 減少 3.72E-03 1.82E-02 Nucleus
WD repeat, sterile alpha motif and U-box domain containing 1 WDSUB1 226668_at 減少 1.26E-02 2.50E-03 unknown
Wolf-Hirschhorn syndrome candidate 1 WHSC1 222777_s_at 減少 4.40E-02 1.62E-02 Nucleus
WWC family member 3 WWC3 225273_at 減少 3.38E-02 8.73E-03 unknown
5'-3' exoribonuclease 1 XRN1 225814_at 減少 3.08E-02 2.77E-03 Cytoplasm
ybeY metallopeptidase (putative) YBEY 239208_s_at 増加 3.82E-02 1.77E-02 Cytoplasm
YLP motif containing 1 YLPM1 214659_x_at 減少 4.67E-02 7.44E-03 Nucleus
zinc finger and BTB domain containing 44 ZBTB44 226148_at 減少 4.13E-02 2.81E-02 unknown
zinc finger, CCHC domain containing 6 ZCCHC6 236155_at 減少 3.58E-02 6.90E-03 unknown
zinc finger, FYVE domain containing 26 ZFYVE26 213073_at 減少 4.01E-02 3.72E-02 Cytoplasm
zinc finger, MYM-type 4 ZMYM4 202049_s_at 減少 1.12E-02 1.23E-02 unknown
zinc finger, MYM-type 6 ZMYM6 227595_at 増加 7.06E-03 1.59E-03 Nucleus
zinc finger protein 445 ZNF445 229766_at 減少 2.24E-02 1.65E-02 Nucleus
zinc finger protein 586 ZNF586 219711_at 増加 3.71E-02 8.24E-03 unknown
